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基于16S rDNA高通量测序方法比较新疆 
西北部地区乳品中微生物的多样性

张 敏，张 艳，黄丽丽，刘忆冬，周 红，倪永清*
（石河子大学食品学院，新疆 石河子 832000）

摘  要：为更加全面地了解新疆特色乳品中微生物多样性，比较不同动物来源的原奶和酸奶的细菌群落结构，运

用高通量测序技术，对乳品中细菌16S rDNA V4-V5区测序，进而对新疆克州和塔城地区牛奶、驼奶、马奶、羊

奶、酸牛奶、酸驼奶和酸马奶7 种乳品中细菌群落组成和多样性进行分析。研究共获得539 557 条有效序列，379 个

OTU。多样性分析表明，原奶样品中细菌Shannon-Wiener指数明显高于酸奶样品。微生物群落组成分析发现，不同

乳品之间菌群组成差异较大。7 种乳品中的菌群均以厚壁菌门和变形菌门为主，但原奶样品主要以变形菌门为主，

而酸奶样品主要以厚壁菌门为主。在属水平上，牛奶主要以假单胞菌属（Pseudomonas）为主，驼奶主要以埃希菌

属-志贺菌属（Escherichia-Shigella），马奶主要以明串珠菌属（Leuconostoc）为主，羊奶中的优势菌属为乳球菌属

（Lactococcus），而酸牛奶、酸驼奶和酸马奶都是以乳杆菌属（Lactobacillus）为优势菌属。不同动物来源的原奶

和酸奶样品中的微生物多样性存在显著差异，并且原奶中检测到的环境污染菌和致病菌（或条件致病菌）的丰度也相

对较高。本研究结果将为准确评估乳品中的微生物群落对新疆地区少数民族健康的影响提供一定的数据基础。
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Application of 16S rDNA High-Throughput Sequencing for Comparative Study of the Microbial Diversity of  

Dairy Products from Western and Northern Xinjiang, China
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Abstract: This study aimed to fully demonstrate the microbial diversity in dairy products from Xinjiang, China and to 

compare the microbial community composition of raw and fermented milk from different animal species. The composition 

and structure of bacterial communities in bovine milk, camel milk, mare’s milk, caprine milk, fermented cow milk, 

fermented camel milk and koumiss from Kizilsu Kirghiz and Tacheng regions of Xinjiang were analyzed based on high-

throughput sequencing of the V4-V5 region of the 16S rDNA. A total of 539 557 effective sequences and 379 OTUs were 

obtained. The results showed that the Shannon-Wiener diversity index for raw milk was higher than that for fermented milk. 

The microbiota of raw and fermented milk were significantly different. Two bacterial phyla, Firmicutes and Proteobacteria, 

dominated the microbiota of all seven dairy products, and Proteobacteria dominated the microbiota of raw milk, while 

Firmicutes was the predominant phylum in fermented milk. At the genus level, Pseudomonas was dominant in cow milk, 

Escherichia-Shigella was the major bacterial population in camel milk, Leuconostoc was the most abundant bacteria in 

mare’s milk, Lactococcus was the dominant bacteria in goat milk samples, and Lactobacillus dominated the microbiota of 

yogurt, camel yogurt and koumiss. The microbiota in raw and fermented milk from different animals were significantly 

different, and the abundances of environmental bacterial and pathogenic bacteria (or conditional pathogenic bacteria) in raw 

milk were highest. The results of this study would provide preliminary data of the microbial diversity in dairy products to 

assess their effect on the health of Xinjiang minorities.
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动物原奶及其衍生的各种加工乳制品含有丰富的营

养物质，千百年来成为人类喜爱的营养食品，同时也为

不同的外源微生物提供了理想的栖息生境，形成了复杂

多样的微生物组，对乳品的品质和经济价值起着关键作

用[1-2]。虽然乳制品的营养价值众所周知，但是人们对其

中的微生物成分并没有很好地描述，因此进一步研究新

疆乳制品中微生物的多样性至关重要。

我国新疆地区地域广袤、气候差异显著、生态环

境复杂、少数民族众多，这些民族畜牧养殖业历史悠

久（养殖牲畜包括牛、山羊、绵羊、骆驼、马、牦牛

等），丰富的养殖业造成了多样的天然乳品（各种原

奶）及其加工乳品 （酸马奶、酸牛奶、酸驼奶等），孕

育了极其丰富的乳酸菌资源及遗传多样性。环境的差异

和宿主动物的来源不同直接影响着原奶的微生物群落结

构组成；而原奶加工乳制品中微生物组不仅受到环境条

件、来源动物的影响，也受到乳品加工过程的影响[3-4]。

这些不同类型的乳品将以直接或者间接的方式进入食品

消费链，生存繁衍于其中的各种微生物也将被消费者摄

入，进入人体消化系统，部分菌群将直接构成消费者的

肠道微生物组。目前，已经知道人类的饮食对其肠道菌

群有着直接的影响，而肠道微生物组对人的健康发挥着

至关重要的作用[5]。有益功能是益生菌促进食物的消化吸

收、增强机体免疫力[6]，有害作用将是病原微生物的致病

性以及造成携带的抗生素抗性等毒力基因的扩散[2-3]。到

目前为止，对新疆地区少数民族经年累月消费的乳制品

中微生物群落组成及结构了解极少，因此开展乳品微生

物组的研究将非常必要。

在早期的乳制品微生物研究中，采用传统的培养和

免培养技术对其微生物组成有了初步的认识[7-8]。传统的

免培养技术比如变性梯度凝胶电泳[9-10]、温度梯度凝胶电

泳、荧光原位杂交[11]、限制性片段长度多态性[12-13]等方

法在对乳制品比如斯提尔顿奶酪[11]、丹麦奶酪[14]和开菲

尔谷粒[15]中微生物的组成分析的研究方面越来越成熟。

虽然用这种技术，鉴定到的微生物的种类有所增加，但

是仅仅利用这种技术去完善乳制品中微生物种类的文库

还是远远不够的。因此，新的技术-高通量测序技术以

其高读长、精度高、通量高、无偏性的自身优势被广泛

应用去研究微生物的群落多样性。早期的研究基于可培

养的方法对微生物进行分离鉴定，相比之下，高通量测

序技术不仅能检测到普通的可培养物种，而且还可以检

测到那些难培养和低丰度的物种以及那些很难从样品中

获取曾经存活或是难以分离的部分微生物，它已被成功 

用于检测相对较少部分的发酵食品比如奶酪[1,14]、开菲尔

谷粒[15-16]和发酵海鲜食品[17]等。

本研究的目的是利用高通量测序方法对新疆西北地

区不同动物来源的原奶和发酵酸奶中细菌群落组成和结

构进行比较分析，进而更加全面地展现新疆地区乳制品

的微生物多样性，从而准备评估乳品对新疆地区少数民

族健康的影响。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

PCR产物纯化试剂盒 德国Qiagen公司；用于PCR

扩增的全套试剂及扩增引物 TaKaRa公司；相关生理

生化实验所用试剂均为进口或国产分析纯。

1.2 仪器与设备

Fresco21型高速冷冻离心机 美国Thermo公司；

Tprofessiona PCR仪 德国Biometral公司；Gel DOC 

XR凝胶成像系统、PowerPacUniversal水平电泳仪、

SUBCELL GT电泳槽（20 cm×25 cm） 美国Bio-Rad

公司。

1.3 方法

1.3.1 样品采集 

采集来自新疆两个地区（包括塔城、克州）不同

动物来源的天然乳制品（马、骆驼、山羊、奶牛等饲养

动物原奶）和加工乳品（自然发酵酸奶）。采样时间在

2014年7月，所有的样品经无菌容器密封好后放入车载冰

箱运回实验室，样品保存在－80 ℃超低温冰箱。样品及

其采集地见表1。
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表 1 样品及其采集地

Table 1 Samples and their geographical origin

样品类型 样品编号 采样地点

牛奶 N1 克州阿合奇县

羊奶 N2 克州阿合奇县

酸牛奶 N3 克州阿合奇县

酸马奶 N4 克州阿合奇县

酸驼奶 N5 克州阿合奇县

酸驼奶 N6 塔城托里县

驼奶 N7 克州阿合奇县

酸驼奶 N8 克州阿合奇县

酸驼奶 N9 塔城市

酸牛奶 N10 塔城市

马奶 N11 塔城和丰县

酸马奶 N12 塔城托里县

酸马奶 N13 塔城和丰县

酸马奶 N14 塔城裕民县

1.3.2 总DNA提取

吸取5 mL的奶样品放进20 mL 2%的柠檬酸钠溶液

中45 ℃培养30 min；悬浮液在Vortex mixer中搅打大约

5 min，上清液转移到干净的试管中；8 000 r/min离心

10 min后，脂肪层用棉花棒吸走，细胞颗粒用1 mL TE

缓冲液悬浮，并且8 000 r/min离心10 min；上清液被移

走，剩下的大约100 μL和颗粒混合并转移到2 mL带盖

的离心管中，加入0.3 g锆珠和150 μL的饱和TE酚后在

水平击打器上击打5 min；加入CI溶液（氯仿-异戊醇 

（24∶1，V/V））后，离心管简单地旋涡振荡；继续加

入饱和TE酚和CI溶液，直到得到一个较澄清的上层；

用2 倍体积的乙醇（100%）加入清液中，再用70%乙醇

溶液洗脱，悬浮在500 μL TE中；DNA在3 mol/L乙酸钠

（pH 5.2）和96%乙醇溶液中沉淀；最后溶解与100 μL 

TE缓冲液。

1.3.3 16S rDNA  V4-V5区的PCR扩增及测序

用 提 取 的 总 D N A 作 为 模 板 ， 以 5 1 5 F

（ 5 ’ - G T G C C A G C M G C C G C G G - 3 ’ ）和 9 0 7 R

（5’-CCGTCAAT TCMTTTRAGTTT-3’）为引物（引物

为原来文献中报道的[18]），对细菌的16S rDNA  V4-V5

可变区进行特异性扩增。扩增体系（20 μL）为：5×Taq 
FastFu Buffer 4 μL，2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，引物各

0.4 μL（20 μmol/mL），模板0.5 μL（约50 ng），用

dd H2O补齐至20 μL。反应程序为：95 ℃预变性2 min

后，进行30 次循环（95 ℃变性30 s，55 ℃复性30 s，

72 ℃延伸1 min），最后72 ℃延伸5 min。每个样品PCR

扩增3 份，扩增样品混合后采用QIAquick PCR purification 

kit纯化，在超微量紫外分光光度计上精确定量后，等量

混合在Miseq测序平台进行测序，PCR扩增及测序工作由

上海美吉公司完成。

1.4 数据分析

采用QIIME 1.8.0软件处理原始数据，首先对V4-V5

区片段进行拼接，其次去除引物，接着对其进行质量控

制。质控时，去除模糊不清的序列；去除在正逆向引物

中有错误的序列；去除碱基错配的序列。最后用usearch 

7.0软件去除嵌合体序列得到干净的序列。将得到的干净

序列聚类成操作分类单元（operational taxonomic unit，

OTU），通过归类操作，对所有序列在97%的相似水平

下进行OTU划分，根据OTU分类计算了样品的Chao1指

数、ACE指数、Shannon-Wiener指数和样品文库的覆盖

率。基于UniFrac分析，根据主成分分析检测种族间距的

差异。通过稀释曲线评价序列的丰度。

2 结果与分析

2.1 样品序列数的特点

通过细菌的16S rDNA基因V4-V5区测序，14 个样

品共产生655 778 个序列标签，平均长度为469 bp。质控

后，获得539 557 个序列标签，平均长度为396 bp。质控

过程中每个样品剔除了17.7%的序列标签。所有序列按

97%的相似度进行OTU分类，总共聚成379 个OTU。

2.2 样品细菌群体间的多样性分析 

表 2 乳品样品的信息、序列丰度以及微生物多样性

Table 2 Sequence abundance and microbial diversity in the dairy products

样品 序列数
多样性指数

覆盖率/%
OTU Chao1指数 Shannon-Wiener指数 ACE指数

N1（牛奶） 44 302 45 56.00 0.68 67.67 99.97

N2（羊奶） 31 742 38 71.00 1.16 134.30 99.96

N3（酸牛奶） 44 742 34 40.43 1.12 45.27 99.98

N4（酸马奶） 36 701 33 63.00 0.06 108.69 99.96

N5（酸驼奶） 41 317 40 49.43 0.95 53.67 99.97

N6（酸驼奶） 32 440 40 75.00 0.28 77.23 99.95

N7（驼奶） 39 444 109 187.00 1.37 314.83 99.86

N8（酸驼奶） 41 321 47 62.17 1.29 62.33 99.96

N9（酸驼奶） 38 055 39 65.00 0.71 90.84 99.96

N10（酸牛奶） 36 204 36 76.00 1.49 115.46 99.95

N11（马奶） 38 318 158 279.71 0.86 359.22 99.81

N12（酸马奶） 39 474 32 37.14 0.44 40.46 99.98

N13（酸马奶） 38 952 30 39.33 0.46 48.59 99.98
N14（酸马奶） 36 545 29 32.33 0.28 33.03 99.99

每个样品的Chao1指数和Shannon-Wiener指数用于

评估物种丰度和多样性。由表2可知，原奶样品中细菌

Shannon-Wiener指数明显高于其他样品，牛奶例外，表

明原奶中微生物群落种群差异性较大；而原奶的OTU数

普遍高于酸奶的OTU数，而原奶中马奶的OTU数最多，

接下来是驼奶和牛奶，羊奶中的OTU数最少；Chao1指数

的结果与OTU的结果相似，这是因为Chao1算法常用来估

计群落中含有OTU的数目的指数，也就是用来估计物种

数，即Chao1指数就是OTU数的一个反应指标，进一步证

明了原奶中微生物群落的种群多样性和总体丰度较高。

乳品样品的覆盖率都大于99%，说明样品文库的覆盖率
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很大，样品中序列没有被测出的概率极低，即反映了本

测序结果可以代表样本的真实情况。

2.3 样品细菌群落门水平分布
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图 1 门水平各样本菌群分布图

Fig. 1 Distribution of microbial communities in the dairy samples at 

phylum level

本研究中，乳品的12 个细菌门被鉴定出，它们分

别是酸杆菌亚门（Acidobacteria）、Candidate-division-

TM7、奇异球菌-栖热菌门（Deinococcus-Thermus）、变

形菌门（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、

绿菌门（Chlorobi）、厚壁菌门（Firmicutes）、软壁菌

门（Tenericutes）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、蓝菌门

（Cyanobacteria）、浮霉菌门（Planctomycetes）、未分

类菌群（Others）。对样品信息中主要组成的12 个门进

行门水平菌群比例分布绘图，结果如图1所示。原奶和发

酵酸奶之间微生物组成存在明显的差异，但也存在着一

定的规律性，其中厚壁菌门和变形菌门是最占优势的菌

群门，分别占细菌总序列的82.69%和17.20%。进一步分

析表明，原奶中主要的菌群是变形菌门，而不同动物来

源的原奶中变形菌门占各自样品细菌序列的比例也不尽

相同，其中在牛奶和驼奶中变形菌门所占比例较大，分

别为97.00%和87.96%，而变形菌门在羊奶和马奶中的比

例较小，分别为26.53%和5.03%；发酵酸奶中主要是以厚

壁菌门为主，其中在酸牛奶和酸马奶中厚壁菌门占各自

样品序列的比例高达98%，在酸驼奶N5和N6中也可高达

98%，而厚壁菌门在酸驼奶N8和N9中所占比例不如N5和

N6中的高，它们分别占89.96%和94.89%。

2.4 样品细菌群落属水平分布
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图 2 属水平各样本菌群分布图

Fig. 2 Distibution of microbial communities in the dairy samples at 

genus level

本实验将乳品中前10 种丰度最高的属信息整理成

表3，发现4 种原奶中的微生物菌群的主要种属相差甚

大。牛奶（N1）主要以假单胞菌属（Pseudomonas）、

肠杆菌属（Enterobacter）和乳球菌属（Lactococcus）
等细菌种属为主；羊奶（N2）主要以乳球菌属、不动杆

菌属（Acinetobacter）和假单胞菌属（Pseudomonas）等

细菌种属为主；驼奶（N7）主要以埃希菌属-志贺菌属

（Escherichia-Shigella）、肠杆菌属和乳球菌属为主；马

奶（N11）主要以明串珠菌属（Leuconostoc）、不动杆

表 3 乳品中主要微生物菌落种属组成

Fig. 3 Major bacterial genera in the dairy products

样品
丰度排名

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

N1 Pseudomonas Enterobacter Lactococcus Yersinia Others Brochothrix Burkholderia Pantoea Streptococcus Acinetobacter
N2 Lactococcus Acinetobacter Pseudomonas Enterobacter Others Yersinia Leuconostoc Lactobacillus Brochothrix Streptococcus
N3 Lactobacillus Streptococcus Lactococcus Others Enterobacter Acetobacter Yersinia Bacillus Pseudomonas Acinetobacter
N4 Lactobacillus Streptococcus Acetobacter Enterobacter Chryseobacterium Acinetobacter Lactococcus Others Corynebacterium Pseudomonas
N5 Lactobacillus Lactococcus Others Leuconostoc Streptococcus Enterobacter Acinetobacter Acetobacter Pseudomonas Yersinia
N6 Lactobacillus Enterobacter Lactococcus Others Acetobacter Streptococcus Leuconostoc Acinetobacter Yersinia Pantoea
N7 Escherichia-Shigella Enterobacter Lactococcus Streptococcus Burkholderia Enhydrobacter Enterococcus Stenotrophomonas Pantoea Others

N8 Lactobacillus Streptococcus Lactococcus Enterobacter Acetobacter Others Aeromonas Yersinia Acinetobacter Escherichia-Shigella
N9 Lactobacillus Lactococcus Others Enterobacter Acetobacter Escherichia-Shigella Yersinia Aeromonas Acinetobacter Anoxybacillus
N10 Streptococcus Lactobacillus Anoxybacillus Enterobacter Acinetobacter Bacillus Ralstonia Lactococcus Yersinia Thermus
N11 Leuconostoc Lactococcus Acinetobacter Lactobacillus Streptococcus Bacillus Ralstonia Lysinibacillus Pseudomonas Acetobacter
N12 Lactobacillus Acetobacter Lactococcus Others Enterobacter Streptococcus Leuconostoc Bacillus Ralstonia Enhydrobacter
N13 Lactobacillus Lactococcus Leuconostoc Others Acetobacter Enhydrobacter Acinetobacter Enterobacter Ralstonia Streptococcus
N14 Lactobacillus Lactococcus Others Acetobacter Streptococcus Acinetobacter Bacillus Escherichia-Shigella Lysinibacillus Enterobacter
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菌属和乳球菌属等细菌种属为主；酸牛奶主要以乳杆菌

属（Lactobacillus）和链球菌属（Streptococcus）等细菌

种属为主；酸驼奶主要以乳杆菌属和乳球菌属等细菌种

属为主；酸马奶主要以乳杆菌属、乳球菌属和醋杆菌属

（Acetobacter）为主。

如 图 2 所 示 ， 各 种 酸 奶 主 要 以 乳 杆 菌 属

（Lactobacillus）为主，其所占比例在不同样品个体中

大小不一，酸牛奶N3中的乳杆菌属占该样品总序列的

86.90%，酸牛奶N10中的乳杆菌属占45.63%，酸牛奶中

乳杆菌的数量差异如此之大，这可能和采样地点有关

系，N10中乳杆菌的比例相对较小，说明N10中的其他

菌的种类较多，多样性较丰富，这也和Shannon-Wiener

指数结果相一致；酸马奶N4、N12、N13、N14中乳杆

菌分别占各自序列的比例为99.69%、98.32%、92.98%和

96.53%；酸驼奶N5、N6、N8、N9中乳杆菌分别占各自

序列的比例为67.08%、97.03%、72.13%和88.46%。

2.5 样品细菌群落相似性分析
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图 3 细菌群落聚类分析图

Fig. 3 Clustering analysis of bacterial communities
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图 4 细菌群落的非度量多维尺度分析

Fig. 4 Non-metric multidimensional scaling of bacterial communities

本实验将全部相似度为97%的OTUs用Primer 6.0做聚

类分析14 个样品之间的微生物群落相似性。如图3可知，

所有样品共聚成两类。第1大类包括不同动物来源的原

奶样品，马奶除外，这可能与不同的采样地点有关；第

2大类包括不同动物来源的酸奶样品。第2大类又进一步

聚成两个亚组，原马奶一组，各种酸奶一组。酸奶亚组

下又分成3 个小分支，酸马奶一组，酸牛奶一组，酸驼奶

一组。这就说明不同类型的乳品微生物群落结构相差甚

远，而且微生物群落结构存在生物地理分布差异。

细菌群落间存在的可能的关系也可以通过非度量多

维尺度（nonmetric multidimensional scaling，N-MDS）来

分析的。N-MDS是根据样品中包含的物种信息，以点的

形式反映在多维空间上，而对不同样品间的差异程度，

则是通过点与点间的距离体现的，最终获得样品的空间

定位图。由图4可知，N-MDS展现的结果类似，不同动物

来源的原奶之间的距离较远，说明各种原奶中的微生物

差异较大；而不同动物来源的酸奶之间的距离较近，说

明各种酸奶中的微生物相似性较高。两份酸牛奶之间的

距离并不是很近，这也有可能与采样地点有关。

3 讨 论

高通量测序技术能够为环境样品中的微生物群体结

构提供一个全面的描述分析，本实验通过此方法分析并

比较新疆地区不同宿主动物来源的原奶和酸奶中的细菌

群体结构及多样性。在两类乳品中，原奶样品展示了较

高的物种丰度，然而随着样品加工过程的继续，酸奶中

的多样性减少。众所周知，在发酵过程中食品生态系环

境的转变会造成原奶中微生物群落的选择，这也说明了

环境因素比如说温度和相对湿度会影响乳品加工和成熟

过程中微生物的群落多样性[19-21]。

原奶中的微生物成分曾经在描述孔泰奶酪的特点中

被研究过，但是并没有对不同动物来源的原奶以及原奶

和发酵酸奶中的成分进行比较[22-23]。本研究的目的是了

解新疆地区不同宿主动物来源的天然原奶中的有益微生

物和一些致病菌，以及对原奶和加工乳品中的成分进行

比较，以准确评估特色乳品对新疆地区少数民族健康的

影响。在门水平上，厚壁菌门和变形菌门是优势菌门，

然而在原奶和酸奶中这两个细菌门的丰度不同，原奶

中最占优势的细菌门是变形菌门，酸奶中最占优势的细

菌门是厚壁菌门，这和自然发酵乳品（开菲尔谷粒[24]、 

发酵海鲜食品 [13]、珍珠粟浆 [25]、自然发酵牦牛奶 [26] 

和手工奶酪[1]等）的研究结果相一致。

在属水平上，4 种不同动物来源的原奶中的微生物

成分差异较大，而发酵酸奶中的成分近乎一致。研究结果

表明乳球菌和乳杆菌是原奶和酸奶样品中主要的微生物，

在乳制品的生产发酵过程中发挥了重要作用[27-29]，而乳球

菌是原奶中最丰富的属，乳杆菌是酸奶中最占优势的属。

据报道，乳杆菌的酸耐受力高于链球菌和乳球菌[30]。乳球
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菌的一些种的酸耐受力较低，所以它们大部分是分离自

原奶和原奶的发酵早期[30-31]。由于乳杆菌比乳球菌有较强

的酸耐受力，因此酸奶中乳杆菌的丰度较高而原奶中乳

球菌的丰度较高，这也正和本研究结果一致。

此外，在本实验样品中主要的属（大于总序列的

0.1%）有Pseudomonas、Enterobacter、Leuconostoc、
Streptococcus、Escherichia-Shigella、Acinetobacter、
Acetobacter、Yersinia、Burkholderia、Enhydrobacter、
Enterococcus。在这些属中，Streptococcus、Leuconostoc
和Enterococcus在Delbes等[32]对原奶的研究中曾被报道

过。Acinetobacter和Enterobacter在墨西哥的一款酒精

性饮料中检测到过，据推测这些属可能和原奶中的细

菌污染有关，并且在原奶的发酵过程中不断减少 [33]。 

Enhydrobacter、Acinetobacter、Chryseobacterium和

Bacil lus等环境细菌在以前的利用基于培养的方法和

免培养的方法来检测原奶中的微生物组研究中也报 

道过[1,27,32,34-35]。原奶中的微生物一般是来自不同动物的

乳房，不同的农场，挤奶环境和与奶直接接触的挤奶

工人和容器[36]。实验发现不同动物来源的原奶中的微生

物成分差异较大，主要是其中的致病菌和环境污染菌

不同，牛奶主要以Pseudomonas和Enterobacter为主；羊

奶主要以Acinetobacter和Pseudomonas为主；驼奶主要

以Escherichia-Shigella和Enterobacter为主；马奶主要以

Leuconostoc和Acinetobacter为主。乳品中Enterobacteria
的出现可能会造成健康风险并且反映出在对乳制品

处理过程中的卫生标准较低，Escherichia-Shigella和
Pseudomonas会导致腹泻[37-41]。

4 结 论

不同动物来源的原奶和酸奶样品中的微生物多样性

存在显著差异。与酸奶相比，不同动物来源的原奶中微

生物群落的种群多样性和总体丰度较高，并且原奶中检

测到的致病菌和环境污染菌的丰度也相对较高。这无疑

增加了消费者对原奶安全性的担忧，也将为研究者准确

评估乳品中的微生物群落对新疆地区少数民族健康的影

响提供一定的数据基础。
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