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双峰驼原料奶及其养殖环境的真菌多样性分析研究

潘伊微1，2，蔡树东1，王万兴1，克热木·司马义1，张梦圆1，李莲瑞2，罗生金1*
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843300）

摘  要：[目的]本研究通过对双峰驼原料奶及养殖环境中真菌群落进行多样性分析，明确其群落结构与分布特征，

探究真菌对驼乳品质的影响，为保障驼乳质量安全、优化养殖环境提供科学依据。[方法]本试验分别采集3 家骆

驼养殖合作社的骆驼原料奶奶样、暂存罐奶样、奶罐车奶样，饲料、饲草、垫土各6 组样本，采用ITS 1扩增子

测序技术对驼乳组及环境组样本真菌群落结构及多样性进行分析。[结果]18 组样本共获得5 476 597 条原始序

列，4 580 307 条有效序列，80 251 个 ASVs。原料奶中主要优势真菌属为Acrogenospora，其次为Trichosporon，环

境组中饲料的优势菌属是Aschersonia，饲草的优势菌属是Aspergillus，垫土的优势菌属是Acrogenospora，驼奶组

与环境组样本中真菌优势菌门为Ascomycota、Basidiomycota，与驼乳组相比较，环境组真菌多样性差异显著（P
＜0.05），不同采样点真菌群落结构存在一定差异，且菌群结构与丰度明显不同。[结论]3 个骆驼养殖合作社的驼

乳及环境真菌多样性差异显著，部分真菌可降解驼乳中的蛋白质与脂肪从而影响奶品质。驼乳真菌群落组成与养

殖环境密切相关，存在交叉污染风险，因此，加强环境管控与真菌监测可有效保障驼乳质量安全。
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Abstract：[Objective]This study conducted a diversity analysis of the fungal communities in raw milk of the 

bactrian camel and the environment where they are raised. The aim was to clarify the structure and distribution 

characteristics of the fungal communities，explore the impact of fungi on the quality of camel milk，and provide 

scientific basis for ensuring the quality and safety of camel milk and optimizing the breeding environment.[Method]

In this experiment，raw camel milk samples，temporary storage tank milk samples，and milk tanker milk 

samples from camels，as well as six sets of samples each for feed，forage，and bedding soil，were collected 

from three camel breeding cooperatives. The ITS 1 amplification sequencing technology was used to analyze the 

fungal community structure and diversity of the camel milk group and environmental group samples. [Result]A 

total of 5 476 597 raw sequences and 4 580 307 valid sequences were obtained from 18 sample. 80 251 ASVs were 

identified. The main dominant fungal genera in raw milk samples was Acrogenospora，followed by Trichosporon. 

In the environmental group，the dominant genus was Aschersonia，in the forage was Aspergillus，and in the soil 

pad was Acrogenospora. In the camel milk group and the environmental group，the dominant fungal phyla were 

Ascomycota and Basidiomycota. Compared with the camel milk group，the fungal diversity in the environmental 

group showed significant differences（P＜0.05）. There were certain differences in the fungal community structure 

among different sampling sites，and the community structure and abundance were significantly different.[Conclusion]

There were significant differences in the diversity of camel milk and environmental fungi among the three camel 

breeding cooperatives. Some fungi could degrade the proteins and fats in camel milk，thereby affecting the quality 

of the milk. The composition of the camel milk fungal community is closely related to the breeding environment and 

there is a risk of cross-contamination. Therefore，trengthening environmental control and fungal monitoring can 

effectively ensure the quality of camel milk.

Keywords：Camelus bactrianus；raw milk；fungus；diversity

真菌广泛分布于自然界和食物中，曾被认为仅

会改变食物特性而无严重健康威胁，但近年研究发

现部分真菌会产生毒素，危害人畜健康 [1]。虽然

通过维持养殖场清洁、规范挤奶流程及采用综合

防控手段可有效降低原料奶腐败的频率与速度，

但真菌导致的腐败仍是食品生产实践中的核心挑

战，尚未完全解决 [2，3]。原料奶营养丰富，为真菌

生长提供了理想条件[4]，遭受真菌污染后，不仅会导

致出现异味、结块等明显问题，还可能存在难以察

觉的品质劣变，最终造成浪费和经济损失。酵母菌

和霉菌作为乳制品中最常见的腐败真菌，虽对热处

理敏感，但环境中循环的真菌孢子仍会成为乳制品

加工与储存环节的潜在变质风险来源，且这类真菌

适应性强，即便在冷藏等保鲜条件下，仍有多种菌

株可存活生长[5]。更重要的是，部分酵母菌与霉菌能

分泌特定酶类，分解乳制品中的蛋白质、脂肪等，

导致产品腐败变质。研究发现，多数测试真菌菌株具

有酪蛋白水解与脂解活性，可分解乳中碳水化合物、

有机酸、蛋白质、脂质等多种底物，既破坏感官品

质，还可能引发腐败并产生毒素[6]。
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驼乳作为我国西北地区特色乳源，富含蛋白

质、不饱和脂肪酸等营养成分，兼具抗氧化、抗炎

等功效，已成为特色乳制品行业的重要组成部分，

市场前景广阔[7，8]。驼乳营养丰富，易遭真菌污染。

真菌侵入后，有的会促进其发酵，有的会导致其腐

败，还可能代谢生成呈味小分子[9]，且其中真菌多样

性受生产、饲养、运输、储存等多因素影响[10]。此

外，健康乳房分泌的乳汁原本无菌，但真菌等微生

物易经乳头孔侵入乳汁。不同养殖场骆驼乳头污染

微生物有差异，且垫料、挤奶机、储存方式等亦会

影响驼乳微生物种群[11]，这表明养殖场环境和挤奶

厅卫生状况会直接影响驼乳品质。

当前，驼乳的卓越营养价值已获得广泛关注，

但针对其真菌多样性的研究仍较为匮乏。基于此，

本研究以骆驼原料奶及养殖环境样本（饲料、饲

草、垫土等）为研究对象，通过高通量测序技术剖

析原料奶与环境中的真菌群落结构特征，揭示其腐

败机理，以期为骆驼养殖合作社控制投入品及饲养

环节的微生物污染，保障并提升驼乳品质，提供科

学依据与参考。

1  材料与方法

1.1  样品采集

1.1.1  试验时间、地点及设计

2024年11月，于哈密市伊吾县的YT、ZH、RT 3 

家规模化骆驼养殖合作社作为采样点，在每个合作

社采集6 组样本，包括原料奶及环境样本。通过ITS1

扩增子测序对各样本真菌群落及多样性进行检测。

1.1.2  原料奶样本采集

在3 家合作社分别选择6 峰健康泌乳骆驼，对乳

房进行消毒处理，排除杂菌，用已灭菌的50 mL离

心管采集前三把鲜奶，混匀后分装密封，样品编号

为YT1-1、ZH1-1、RT1-1；用无菌吸管分别采集暂

存罐混样于灭菌的50 mL离心管中密封，样品编号为

YT1-2、ZH1-2、RT1-2；用无菌吸管分别采集奶罐

运输车中的冷却乳于灭菌的50 mL离心管中密封，

样品编号为YT1-3、ZH1-3、RT1-3。每组样本采集6 

份，3 份用于高通量测序（每组样品3 个重复），2 

份用于后续试验，1 份留存备用。

1.1.3  环境样本采集

取3 家合作社常用饲料、饲草于灭菌的50 mL离

心管中密封，样品编号为YT1-4、ZH1-4、RT1-4、

YT1-5、ZH1-5、RT1-5；在养殖场内选取不同地点

的垫土于灭菌的50 mL离心管中密封，样品编号为

YT1-6、ZH1-6、RT1-6。每组样本采集6 份，3 份用

于高通量测序（每组样品3 个重复），2 份用于后续

试验，1 份留存备用。

1.2  仪器设备

超微量紫外分光光度计（NanoDrop，NC2000）

美国赛默飞世尔科技公司；电泳仪（DYY-6C）

北京六一生物科技有限公司；凝胶成像系统[BG-

gdsAUTO（130）]北京百晶生物技术有限公司；

酶标仪（FLX800T），美国BioTek公司；2720聚合

酶链式反应扩增仪（Polymerase Chain Reaction，

PCR），美国Applied Biosystems公司；离心机

（Pico17），美国赛默飞世尔科技公司。

1.3  样本基因组 DNA 提取、PCR 扩增与高通量测序

将采集好的样品置于4 ℃离心机，10 000 r/min

离心1 0  m i n，去上清，取沉淀，利用基因组试

剂盒OMEGA Soi l  DNA Kit（D5635-02）提取

样本中的D N A，通过 0 . 8 %琼脂糖凝胶电泳进

行分子大小判断，利用N a n o d r o p对D N A进行

定量。以总D N A为模板，参照真菌 I T S 1目的

基因扩增 [ 1 2 ]，以 I T S 1 F为引物时，扩增序列为

5-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3；以LR3为引

物时，扩增序列为5-CCGTGTTTCAAGACGGG-3。

PCR扩增条件为98 ℃ 3 min，98 ℃ 30 s、54 ℃ 

30 s、72 ℃ 90 s，33 个循环，72 ℃ 5 min，12 ℃保存。

将产物回收后对其定量。利用Qubit 4 定量文库

和安捷伦（Agilent）2100对PCR富集片段进行质量

控制，验证DNA文库的片段大小及分布，随后进行

高通量测序。

1.4  生物信息分析

使用QIIME2 2024.5版本对微生物组生物学信息
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进行分析，原始序列数据使用demux插件进行解码处

理，cutadapt插件进行引物切除，随后使用DADA2插

件对序列进行质量过滤、去噪、拼接和嵌合体去除

等数据处理。对获得的序列按100%的序列相似度进

行归并，生成特征性序列ASVs以及丰度数据表格。

通过unite 9数据库将ASV特征序列与数据库中的参考

序列相比对，获取每个ASV所对应的分类学信息，

使用R软件（版本4.3.3）将各样本在各分类水平的鉴

定结果绘制成柱状图，直观地比较不同样本的ASV

数和分类地位鉴定结果的差异。通过Chao1指数、香

浓指数（Simpson）、Pielou's evenness指数、Good's 

coverage指数反映该群落样本所包含的微生物多样

性，通过Beta多样性分析以调查样本间的微生物群

落结构变化。

2  结果与分析

2.1  样本测序结果统计与分析

本研究共采集了18 组54 个样本，分别来自3 个

骆驼养殖合作社，通过测序，共获得5 476 597 条

原始序列，过滤后获得4 580 307 条有效序列，使

用DADA2降噪后产生74 227 个ASVs，经过分类单

位聚类后，3 个合作社得到域（Domain）：1；门

（Phylum）：6；纲（Class）：29；目（Order）：

79；科（Family）：177；属（Genus）：396；种

（Species）：1 106，具体样本测序及真菌多样性结

果见表1。

2.2  丰度分析

由图1可知，驼乳组及环境组在测序深度增加

表 1 样本测序及真菌多样性结果
Table 1 Results of Sample Sequencing and Fungal Diversity Analysis

样本编号 / 种类 样品编号
原始序列
（条）

有效序列
（条）

高质量序列
（条）

ASVs
（个）

各分类单元数量

门 纲 目 科 属 种

前三把鲜奶

YT1-1 300 446 300 041 281 103 600 2 8 12 13 11 12
ZH1-1 309 303 286 287 270 919 952 2 8 12 13 12 11
RT1-1 310 839 237 522 204 161 1 111 2 8 12 14 11 16

暂存罐

YT1-2 298 439 297 478 288 241 270 2 8 13 14 11 10
ZH1-2 309 400 233 795 203 129 1 039 2 8 12 13 12 13
RT1-2 303 701 233 418 206 722 1 065 2 8 12 13 13 19

奶罐运输车

YT1-3 305 632 305 098 287 661 991 2 8 12 13 11 13
ZH1-3 296 668 296 177 279 725 771 2 8 12 13 13 13
RT1-3 307 450 235 050 220 009 748 2 8 12 14 11 17

饲料

YT1-4 294 780 237 702 206 063 4 052 2 8 13 23 41 105
ZH1-4 308 999 234 124 190 196 4 152 2 8 13 14 13 28
RT1-4 302 602 229 182 173 645 4 835 2 8 12 13 14 34

饲草

YT1-5 309 944 235 988 168 450 15 618 2 8 13 23 39 106
ZH1-5 308 591 307 072 275 366 3 033 2 8 12 14 15 32
RT1-5 298 738 224 517 217 355 220 2 8 13 14 11 14

垫土

YT1-6 304 293 229 559 183 531 14 364 2 9 18 24 36 90
ZH1-6 297 193 224 295 172 202 17 008 2 8 16 21 45 115
RT1-6 309 579 233 002 165 563 9422 2 9 15 25 39 79
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时曲线渐趋平缓，其平缓程度反映对样本多样性影

响，曲线越平缓表明测序结果已充分反映样本多样

性，继续增加测序深度对Alpha多样性指数无显著

影响。

2.3  Alpha 多样性分析

Alpha多样性是指局部均匀生境下的物种在丰富

度、多样性和均匀度等方面的指标，也被称为生境

内多样性。本研究以Chao1指数表征丰富度，以香

浓指数（Simpson）表征多样性，以Pielou's evenness

指数表征均匀度，以Good's coverage指数表征覆盖

度。利用Kruskal-Wallis秩和检验进行差异检验，

由图2A可见，驼乳样本中RT组群落丰富度较高，

ZH、YT的群落多样性指数较高，但差异性不显著

（P＞0.05）；由图B可见，环境组样本中Chao1指

数P =0.035说明样本中真菌群落丰富度差异显著，

Simpson指数P =0.039说明样本中群落多样性差异显

著。从各组各项指数反映测序群落丰富度、均匀度

及多样性较高，各组覆盖度均超过0.96，说明数据均

能准确反映各组样本菌群的组成。

2.4  驼乳样本中的β多样性分析

Beta多样性指数聚焦于不同生境间多样性的比

较，也就是样本间的差异。本研究将不同驼乳样本

之间的真菌菌落结构进行了分析，在主成分分析图

（PCoA）（图3）中可见横坐标解释了12%的变量，

为第一主成分，纵坐标解释了10.8%的变量，为第二主

成分。样品YT1-2、YT1-4、YT1-5、ZH1-5、RT1-1、图 1 稀疏曲线
Figure 1 Sparse Curve

注：A组为驼乳组样本；B组为环境组样本

图 2 Alpha 多样性分析
Figure 2 Alpha Diversity Analysis

图 3 PCoA 分析
Figure 3 PCoA Analysis
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RT1-2、RT1-3、RT1-6之间的距离比较近，说明这

8 种驼乳样本中的真菌组成结构和种类比较相似；

YT1-1、YT1-3、YT1-6、ZH1-1、ZH1-2、ZH1-3、

ZH1-6之间的距离比较近，说明这7 种驼乳样本中的

真菌组成结构和种类比较相似；而ZH1-5、RT1-4、

RT1-5这3 种样本之间距离较近，说明这3 种样本中

微生物群落结构比较相近。分析此结果与样本来自

不同的养殖场及采集部位有关。

2.5  双峰驼原料奶中真菌菌群多样性分析

通过对 3  个骆驼养殖合作社原料奶进行

真 菌 I T S 1 分 析 ， 根 据 各 组 中 不 同 分 类 层 级

的相对丰度情况，筛选出 T o p  1 0 物种。由

图 4 A 可 见 ， 3  个 骆 驼 养 殖 合 作 社 真 菌 门 分

类水平种类包括子囊菌门（A s c o m y c o t a ，

6 3 . 9 % ）、担子菌门（B a s i d i o m y c o t a ，

35.9%）、壶菌门（Chytridiomycota，0.13%）

和毛霉菌门（M u c o r o m y c o t a ， 0 . 0 4 %）；由

图 4 B 可见，属分类水平种类 T o p  1 0 物种为

顶孢菌属（A c r o g e n o s p o r a ）、毛孢子菌属

（Trichosporon）、曲霉属（Aspergillus）、角

质丝孢菌属（Cutaneo t r i chosporon ）、枝孢属

（Cladosporium）、座壳孢属（Aschersonia）、马拉

色菌属（Malassezia）、附球菌属（Epicoccum）、

威氏酵母属（V i s h n i a c o z y m a ）、棒束孢属

（Clonostachys）。3 个合作社优势菌门均为子囊菌

门，其次为担子菌门。YT合作社优势菌属为曲霉

属，其次为毛孢子菌属；ZH合作社优势菌属为顶孢

菌属，其次为角质丝孢菌属；RT合作社优势菌属为

毛孢子菌属，其次为枝孢属。

2.6  骆驼养殖合作社环境中主要微生物组成

通过对 3  个骆驼养殖合作社环境样本真菌

I T S 1 的分析，根据各组中不同分类层级的相

对丰度情况，筛选出To p  1 0物种。由图 5 A可

见，真菌门水平为子囊菌门（A s c o m y c o t a ，

96.9%）、担子菌门（Basidiomycota，2.7%）、

兽疫菌门（Z o o p a g o m y c o t a ， 0 . 3 1 %）、毛

霉菌门（M u c o r o m y c o t a ， 0 . 0 2 %）、壶菌门

（Chytridiomycota，0.01%）。由图5B可见，属水

平上TOP 10菌属的群落结构分布情况，为曲霉属

（Aspergillus）、座壳孢菌属（Aschersonia）、

顶孢菌属（A c r o g e n o s p o r a ）、毕赤酵母

（Komagataella）、链格孢属（Alternaria）、费尔

马尼菌（Fairmania）、踝节菌属（Talaromyces）、

茎点霉属（Phoma）、马拉色菌属（Malassezia）、

木霉属（Trichoderma）。环境组中饲料的优势菌

属是座壳孢属（Aschersonia），饲草的优势菌属

是曲霉属（Aspergillus），垫土的优势菌属是顶孢

菌属（Acrogenospora）。YT合作社环境样本中优

势菌属为曲霉属（Aspergillus），其次为毕赤酵母

属（Komagataella）；ZH合作社优势菌属为曲霉属

图 4 3 个骆驼养殖合作社原料奶物种相对丰度图
Figure 4 Relative Abundance of Raw Milk Species in 3 Camel Breeding Cooperatives



104

质量安全 Quali ty  Control   

（Aspergillus），其次为座壳孢属（Aschersonia）；

RT合作社优势菌属为座壳孢属（Aschersonia），其

次为顶孢菌属（Acrogenospora）。

3  讨论

本研究针对双峰驼原料奶及环境样本，采用高

通量测序技术，结合真菌ITS1区的扩增，ITS1测序

共获得4 580 307 条有效序列，74 227 个ASVs，从这

些序列中共检测到6 个真菌门，396 个真菌属。通过

Simpson指数分析可知，驼乳及环境样本中均含有高

度多样性的真菌。进一步结合不同合作社的物种多

样性数据具体分析，原料奶样本中，YT合作社优势

菌属为曲霉属，其次为毛孢子菌属；ZH合作社优

势菌属为顶孢菌属，其次为角质丝孢菌属；RT合

作社优势菌属为毛孢子菌属，其次为枝孢属。环

境样本中，YT合作优势菌属为曲霉属，其次为毕

赤酵母属；ZH合作社优势菌属为曲霉属，其次为

座壳孢属；RT合作社优势菌属为座壳孢属，其次

为顶孢菌属。

在原料奶中，青霉属（Penicillium）、曲霉属、

枝孢属等霉菌可有效促进蛋白质和脂肪分解[13]，而

在奶酪腐败过程中，除上述三属外，链格孢属和踝

节菌属等霉菌也常被报道为主要腐败菌[14]，Bernardi

等[15]研究进一步发现，曲霉属和青霉属不仅常引发

乳制品与肉制品腐败，其中曲霉属还是重要的脂肪

酶来源，能高效水解甘油三酯[16]。在酵母菌方面，

研究表明毛孢子菌属包含丝孢酵母（Trichosporon）

与阿萨希酵母（Asahi yeast），后者广泛存在于生

驼乳中且可从多处环境中分离，具有强大的蛋白

水解与脂解活性[17]，本研究中毛孢子菌属为优势菌

属，这一结果与朱丽等 [18]在牛乳中的研究结论一

致。此外，芦文娟等[19]对原料奶真菌的研究显示，

库德毕赤酵母（Pichia kudriavzevii）和发酵毕赤酵

母（Pichia fermentans）是原料奶中的主要酵母菌，

这类毕赤酵母作为甲基营养型酵母，具备高效分泌

异源蛋白、生长速度快、拥有翻译后修饰能力及基

因表达稳定等特性[20]。王新月[21]研究发现真菌可通

过糖酵解分解糖类，产生风味物质，还参与甘油酯

代谢，分泌酶类生成多种代谢产物，这些是影响乳

制品风味的关键因素。值得注意的是，本研究还在

驼乳及垫土中发现了顶孢霉属这一优势菌属。现有

研究表明，将顶孢霉属（如地顶孢霉）培养物添加

至奶牛日粮，可多维度作用于乳及乳制品，提升乳

中风味物质、维生素A/E、氨基酸及乳蛋白、乳糖含

量，增加产奶量，同时降低乳中体细胞数与无乳链

球菌等病原菌含量，对驼乳品质、安全性和产量均

有积极作用[22，23]，本研究发现该菌属在垫土与驼奶

中的分布呈负相关。Fuchs等[24]指出，角质丝孢菌属

是当前极具潜力的真菌，能高效积累细胞内脂质，

并可持续利用低成本碳源。座壳孢菌作为一类应用

图 5 3 个骆驼养殖合作社环境样本物种相对丰度图
Figure 5 Relative Abundance Map of Species in the Environmental Samples of 3 Camel Breeding Cooperatives
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广泛的昆虫病原真菌，通常寄生在植物表面或植物

丛中的幼虫上，侵染害虫时会产生酯酶、脂肪酶等

水解酶[25]，然而目前尚无该菌属存在于乳品中的相

关报道。此外，马拉色菌属、威氏酵母属等菌属也

具有分解蛋白质与脂肪的能力。马拉色菌属为亲脂

性酵母菌，主要定居于头皮、乳房等皮脂丰富区

域，多数依赖外源脂肪酸生存，且能产生脂肪酶、

磷脂酶、酯酶等大量脂解酶 [26]。Rampanti等 [27]发

现，威氏酵母属可在低温环境下生长，并通过分泌

杀手毒素及多种水解酶发挥作用。综上所述，双峰

驼原料奶及环境样本中存在部分酵母菌与霉菌，

在适宜条件下会迅速繁殖，一方面消耗原料奶及

饲草料中的养分，导致其原有营养价值流失，另

一方面，这些微生物代谢产生的毒素等有害物质

会使原料奶出现异味、变质等问题，最终威胁食

用者的健康。

本研究发现，驼乳中存在的部分真菌在养殖环

境中也有检出，包括顶孢霉属、曲霉属、座壳孢菌

属、马拉色菌属，但另有部分真菌（如毛孢子菌

属、角质丝孢菌属、枝孢属、附球菌属、威氏酵母

属、棒束孢属）仅存在于驼乳中，未出现在环境样

本的TOP 10真菌名录内。同时，环境组还检测出

大量其他真菌分类单元，这些单元在驼乳中并未检

出。进一步分析显示，驼乳组与环境组的真菌多样

性存在显著统计学差异，与驼乳组相比，环境组的

真菌多样性差异显著（P＜0.05），且不同采样点

的真菌群落结构存在一定差异，其菌群结构与丰度

均表现出明显不同。上述结果表明，骆驼养殖场环

境及挤奶厅的环境卫生状况与驼乳真菌组成紧密相

关，环境中的真菌可能通过气溶胶污染泌乳骆驼，

进而对驼乳品质产生影响。

4  结论

本研究选取3 个骆驼养殖合作社，采集不同部位

原料奶、饲料、饲草、垫土的18 组样本开展真菌多

样性分析。结果显示，3 个骆驼养殖合作社的样本中

真菌多样性显著，且各合作社优势菌属存在明显差

异，原料奶中检出的部分霉菌属与酵母菌属，具备

分解蛋白质和脂肪的能力，易导致驼乳风味劣变、

营养流失。进一步分析发现，驼乳样本与养殖环境

样本的真菌群落分布存在差异，不同采样点的菌群

结构亦有区别，且部分真菌在两者中均有检出，这

表明养殖场及挤奶厅环境卫生与驼乳真菌组成紧密

相关，环境真菌或通过气溶胶污染驼乳。为保障驼

乳品质，需加强环境卫生管理，定期更换或消毒垫

土，减少有害真菌的滋生，严格清洁、消毒挤奶设

备，保持通风良好，降低空气中真菌气溶胶浓度，

定期检测养殖环境及驼乳真菌，及时防控。

5  展望

随着驼乳的营养价值被广泛认可，其产业规模

持续扩张，真菌污染防控已成为保障产品品质与安

全的核心环节。未来，可借助宏基因组学与生物信

息学技术，深入解析驼乳真菌群落功能，明确其在

驼乳物质代谢如乳糖分解、蛋白质转化等环节的

作用，以洞悉其对驼乳品质的影响。运用实时荧光

定量PCR等技术，对常见产毒真菌开展毒素基因筛

查，评估潜在风险，为完善驼乳质量安全标准提供

依据。同时，研究季节、养殖区域等环境因素对驼

乳真菌群落结构与功能的影响，建立关联模型，助

力优化养殖挤奶条件、防控污染。
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