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摘要：为探究木瓜酵素自然发酵过程中的微生物多样性及变化规律，采用聚合酶链式反应-变性梯度凝胶电泳（polymerase chain 

reaction-denaturing gradient gel electrophoresis，PCR-DGGE）技术分析木瓜酵素自然发酵过程中细菌和酵母的多样性及变化规律。结果

表明，木瓜酵素自然发酵过程中主要细菌有植物乳杆菌（Lactobacillus plantarum）、假肠膜明串珠菌（Leuconostoc pseudomesenteroides）、

类肠膜魏斯氏菌（Weissella paramesenteroides）及不可培养的丙酸菌（Uncultured Propionibacterium sp.），其中植物乳杆菌为主要优势

细菌；主要酵母有：酿酒酵母（Saccharomyces cerevisiae）、假丝酵母（Candida xestobii、Candida intermedia）、毕赤酵母（Pichia 

guilliermondii、Komagataella phaffii、Pichia punctispora、Pichia galeiformis）、棒孢酵母（Clavispora sp.）及 Cyberlindnera fabianii，其

中酿酒酵母和毕赤酵母为主要优势酵母；Lac plantarum、Pic galeiformis 分别与 Uncultured Propionibacterium sp.、Cyb fabianii 之间的

亲缘性较高，与其他菌之间的亲缘性较小。木瓜酵素自然发酵过程中菌群交替生长，有一定的亲缘性，菌落结构变化较小，分布较为

均匀，这为进一步的研究提供理论基础。 
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Abstract: In order to investigate the microbial diversity in a papaya enzyme preparation during the natural fermentation process, 

polymerase chain reaction-denaturing gradient gel electrophoresis (PCR-DGGE) was used to analyze the diversity and the pattern of changes of 

bacteria and yeast during natural fermentation. The results indicated that the main bacterial species were Lactobacillus plantarum, Leuconostoc 

pseudomesenteroides, Weissella paramesenteroides, and uncultured Propionibacterium sp.; the dominant bacterium was Lactobacillus 

plantarum. The main yeast species were Saccharomyces cerevisiae, Candida xestobii, Candida intermedia, Pichia guilliermondii, Komagataella 

phaffii, Pichia punctispora, Pichia galeiformis, Clavispora sp., and Cyberlindnera fabianii. The dominant yeast species were Saccharomyces 

cerevisiae and Pichia guilliermondii. Moreover, Lactobacillus plantarum and Pichia galeiformis shared a high affinity with uncultured 

Propionibacterium sp. and Cyberlindnera fabianii, respectively, and a low affinity with other microorganisms. During natural fermentation, the 

microflora populations exhibited alternating growth patterns and showed a certain affinity; the colony structure changed slightly with uniform 

distribution. 
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随着生活水平及养生意识的提高，人们开始把越

来越多的目光投向保健品。酵素作为一种保健品，近

年来受到了广泛关注。它是一种具有抗氧化美容保健

功能的，一般以蔬菜、水果、中草药或谷物为原料，

经过微生物发酵获得的富含抗氧化活性物质、有机酸

及多种酶类的发酵产品[1]。其发酵方式有自然和接种

发酵，前者利用环境中的微生物发酵，后者利用人工

培养的有明确分类名称的微生物发酵。木瓜酵素流行

于日本，在当地由酵母发酵制得[2]，但在国内的制作

工艺尚不成熟，处于摸索阶段，其中大部分研究集中

在利用酵母、乳酸菌、混菌进行接种发酵上[3,4]，但对

自然发酵的研究则较少，尤其在微生物多样性及变化

方面，至今仍为空白。这在一定程度上限制了我国木

瓜酵素制作工艺的发展。研究其自然发酵过程中菌种

类型及变化规律，不仅可以促进木瓜酵素制作工艺的

发展，还为进一步研究其品质变化及风味物质形成机

理提供理论支持。 
聚合酶链式反应-变性梯度凝胶电泳（polymerase 

chain reaction-denaturing gradient gel electrophoresis，
PCR-DGGE）技术可以将大小相同但碱基序列不同的

核酸片段分离开，因此常作为研究微生物菌落结构的

手段。1993 年，Muyzer 等人首次将该技术应用于微

生物领域[5]，现在，该技术被广泛应用于众多领域。

如：鉴定农作物表面菌种结构以区别种植方式及品种
[6,7]、分析发酵食品的微生物菌群结构及其动态变化
[8~12]、分析污水及沉积物中某因素对菌落结构的影响
[13,14]等。 

本实验以具有减肥瘦身、美容养颜、抗氧化防衰

老功能[15,16]的木瓜为原料，自然发酵制备酵素。利用

PCR-DGGE 技术，结合分子生物学手段及相关软件对

木瓜酵素自然发酵过程中微生物结构及变化规律进行

分析。通过研究该发酵过程中优势菌群及变化规律，

为木瓜酵素的制作工艺优化及进一步研究提供理论支

持。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  原料 
新鲜木瓜和蔗糖均购于天津当地大型超市。 

1.1.2  实验试剂 

细菌基因组试剂盒，酵母基因组试剂盒，由美国

OMEGA 公司提供，r-taq 酶、10×PCR buffer、dNTP 
Mixture、pMD18-T 载体，由索莱宝生物有限公司提

供；所有引物合成由北京鼎国昌盛生物技术有限责任

公司完成。 
1.1.3  主要仪器设备 

PCR 仪、VerSa Doc 凝胶成像系统、DCodeTM 
System 变性梯度凝胶电泳系统，美国 Bio-Rad 公司。 

1.2  方法 

1.2.1  木瓜酵素的制作 

称取新鲜木瓜2 kg，切成块状，按照糖料比为0.5:1
的比例加入蔗糖，混合均匀，加入 2 L 玻璃瓶中并密

封，30 ℃恒温培养箱中发酵 42 d，两个平行。每周取

样，连续取样六周，样品编号为 W1、W2、W3、W4、

W5和 W6。 
1.2.2  总 DNA 的提取 

2 mL 木瓜发酵液，加 8 mL 无菌水稀释，纱布过

滤，滤液经 8000 r/min 离心 10 min，收集菌体。分别

用细菌基因组试剂盒提取细菌基因组，酵母基因组试

剂盒提取酵母基因组。基因组样品保存于-20 ℃冰箱

备用。 
1.2.3  16S rDNA V3 区和 26S rDNA D1 区的

PCR 扩增 
1.2.3.1  16S rDNA PCR 反应 

以 1.2.2 中提取的细菌基因组为模板，27F/1492R
为引物扩增细菌 16S rDNA，产物长度约 1500 bp。扩

增体系：DNA 模版 1 μL，10×PCR Buffer 5 μL，dNTP 
4 μL，正反向引物各 1 μL，r-Taq 酶 1 μL，ddH2O37 μL。
反应程序：95 ℃预变性 5 min，94 ℃变性 1 min，58 ℃
退火 45 s，72 ℃延伸 90 s，30 个循环，72 ℃后延伸

10 min。产物经 1.0%琼脂糖凝胶电泳验证后，作为巢

式 PCR 的模版。 
1.2.3.2  16S rDNA V3 区的 PCR 反应 

以 1.2.3.1 中的 PCR 产物为模版，GC-338F/518R
为引物扩增细菌 16S rDNA V3 可变区，产物长度约

250 bp。PCR 扩增体系与 1.3.3(1)中相同。反应程序：

94 ℃预变性 5 min，94 ℃变性 45 s，65~55 ℃退火 45 s
（每个循环降低 0.5 ℃），72 ℃延伸 30 s，20 个循环，

94 ℃变性 40 s，55 ℃退火 45 s，72 ℃延伸 30 s，15
个循环，72 ℃后延伸 10 min。PCR 产物经 2%琼脂糖

凝胶电泳验证，作为变性梯度凝胶电泳样品。 
1.2.3.3  酵母 26S rDNA D1/D2 区 PCR 反应 

以 1.2.2 中提取的酵母基因组为模板，NL1/NL4
为引物扩增酵母 26S rDNA D1/D2 区，产物长度约 600 
bp。PCR 扩增体系与 1.2.3.1 中相同。反应程序：95 ℃
预变性 5 min，94 ℃变性 45 s，56 ℃退火 45 s，72 ℃
延伸 45 s，30 个循环，72 ℃后延伸 10 min。产物经

1.0%琼脂糖凝胶电泳验证后，作为下一步 PCR 模版。 
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表1 引物信息 

Table 1 Primer information 

引物名称 序列（5'→3'） 

27F AGA GTT TGA TCC TGG CTC AG 

1492R GGC TAC CTT GTT ACG ACTT 

GC-338F CGC CCG CCG CGC GCG GCG GGC GGG GCG GGG GCA CGG GGG GAC TCC TAC GGG AGG CAG CAG 

338F AC TCC TAC GGG AGG CAG CAG 

518R ATT ACC GCG GCT GCT GG 

NL1 GCA TAT CAA TAA GCG GAG GAA AAG 

NL4 GGT CCG TGT T TC A AG ACG G 

GC-NL1 GCG GGC CGC GCG ACC GCC GGG ACG CGC GAG CCG GCG GCG GGC CAT ATC AAT AAG CGG AGG AAA AG
LS2 ATT CCC AAA CAA CTC GAC TC 

注：划线部分为 GC 夹板。 

1.2.3.4  酵母 26S rDNA D1 区 PCR 反应 以及 Pielou 均匀度指数（E），分析细菌、酵母菌群多

样性。利用 UPGMA 算法对不同时间发酵液的细菌、

酵母菌群进行聚类分析。 
以 1.2.3.3 中的 PCR 产物为模版，GC-NL1/LS2

为引物扩增酵母 26S rDNA D1 可变区，产物长度约为

300 bp。PCR 扩增体系与 1.2.3.1 中相同。反应程序：

95 ℃预变性 5 min，94 ℃变性 1 min，56 ℃退火 45 s，
72 ℃延伸 30 s，30 个循环，72 ℃后延伸 10 min。PCR
产物经 2%琼脂糖凝胶电泳验证，作为变性梯度凝胶

电泳样品。 

Margalef 丰富度指数(D)： 
D=(S-1) lnN 
Shannon-Wiener 多样性指数(H)： 

N
Ni

N
NiH ln∑−=  

1.2.4  变性梯度凝胶电泳（DGGE） 
S

HE
ln

=  Pielou 均匀度指数(E)：
采用美国 Bio-Rad 公司的 DcodeTM通用突变检测

系统对 PCR 扩增产物进行电泳分离分析。分别取

1.2.3.2 中细菌 16S rDNA V3 区、1.2.3.4 中酵母 26S 
rDNA D1 区的 PCR 扩增产物上样。聚丙烯酰胺浓度

为 8%（m/V），变性梯度为 35%~65%，电泳条件为：

1×TAE 缓冲液，恒温 60 ℃、恒压 80 V，电泳 720 min。
电泳结束后用适量 EB 染液浸染，使用紫外凝胶成像

系统拍照。 

式中：S 为样品中的条带数；H 为 Shannon-Wiener 多样性

指数；N 为样品条带总强度；Ni 为第 i 个条带的强度。 

1.2.7  序列比对，系统发育树构建 

选择优势条带回收测序，测序结果用 DNAMAN
分析，登录 NCBI（www.ncbi.nlm. nih.gov/blast/），进

行序列比对，利用 MEGA 软件，采用 Neighbor-Joining
法构建系统发育树，自展数为 1000。 

1.2.5  DGGE 图谱中优势条带的回收测序 
2  结果与讨论 

分别切胶回收细菌、酵母 DGGE 图谱中的优势条

带，加适量超纯水过夜溶解片段，取上清液，以不带

GC 夹板的引物 338F/518R、NL1/LS2，分别扩增细菌

16S rDNA V3 区和酵母 26S rDNA D1 区。反应体系及

程序与带 GC 夹板的一致。目标片段经 2%琼脂糖凝胶

电泳检测后，-20 ℃冰箱保存，作为后续克隆的目的

片段。采用 pMD18-T Vector Cloning Kit 克隆目的片

段，挑阳性克隆子培养，用试剂盒提取质粒，送北京

华大基因科技有限公司测序。 

2.1  细菌 16S rDNA、16S rDNA V3区及酵母

26S rDNA D1/D2区、26S rDNA D1区 PCR结

果 

分别以 27F/1492R、GC-338F/518R 引物扩增细菌

16S rDNA、16S rDNA V3 区，以 NL1/NL 4、
NL1-gc-clamp/LS2引物扩增酵母26S rDNA D1/D2区、

26S rDNAD1 区，分别得大小约为 1500 bp、250 bp、
600 bp 和 300 bp 的目的片段，结果如图 1 中 a、b、c
和 d 所示。说明目的片段扩增成功。 

1.2.6  指纹图谱分析 
利用 quantityone 软件对 DGGE 指纹图谱进行解

析。根据条带的数量及灰度计算样品的 Shannon- 
Wiener 多样性指数（H），Margalef 丰富度指数（D） 
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DGGE 图谱中条带的数量代表菌落的遗传多样

性，亮度强弱代表菌量的多少。由图 2 可知，各泳道

（W1~W6）的条带数目相近，但各条带的迁移率及亮

度均有一定差异，说明发酵过程中，细菌的种类和数

量发生了一定程度的变化。如：条带 6 存在于泳道

W1和 W2中，且是泳道 W1各条带中亮度最大的，说

明条带 6 所对应的菌是发酵初期（第 1 周）的优势菌。

条带 4（W2~W6）、条带 10（W1~W6）存在发酵全程，

且亮度较大，对应的菌是发酵全程的优势菌。而条带

13、14 和 15 仅存在于泳道 W1中，对应的菌则可能是

发酵前期所带入的杂菌，随着发酵的进行逐渐消失。 

 
图1 细菌16S rDNA、16S rDNA V3区、酵母26S rDNA D1/D2、

26S rDNA D1区 PCR结果 

Fig.1 PCR amplification of 16S rDNA and 16S rDNA V3 gene 

regions in bacteria, and 26S rDNA D1/D2 and 26S rDNA D1 

gene regions in yeast 

注：（a）：细菌 16S rDNA PCR 结果；（b）：细菌 16S rDNA 

V3 区 PCR 结果；（c）：酵母 26S rDNA D1/D2 区 PCR 结果；（d）：

酵母 26S rDNA D1 区 PCR 结果；W1~W6：第一周~第六周样品；

M5000：marker5000；M500：marker500。 

 
图3 酵母26SrDNA D1区 DGGE指纹图谱及条带简图 

Fig.3 DGGE profile of PCR-amplified 26S rDNA D1 regions 

and schematic diagram of the yeast bands 
同理，由图 3 可知，各泳道（W1~W6）的条带数

目、各条带的迁移率及亮度均有一定差异，说明在发

酵过程中，酵母菌的种类和数量发生了一定程度的变

化。如：条带 3、5、6 和 10 存在发酵全程，且亮度较

大，说明其所代表的菌是发酵全程的优势菌。同理，

条带 4 和 8（W1~W2）所代表的菌是发酵前期（第 1~2
周）的优势菌。条带 7 出现在发酵前 3 周，条带 1 和

2 出现在发酵中期，条带 9 和 12 出现在发酵中后期，

说明在发酵过程中酵母菌群出现交替生长的现象。 

2.2  DGGE指纹图谱分析 

木瓜酵素第1~6周发酵液细菌16S rDNA V3区及

酵母26S rDNA D1区变性梯度凝胶电泳结果分别如图

2 和图 3 所示。 

2.3  多样性分析 

多样性指数是用来测量群落内生物种类数量及稳

定性的一种指标。可分为物种丰富度指数、物种多样

性指数、物种均匀度指数三类。根据图谱条带信息，

采用 Shannon-Wiener 多样性指数（H），Margalef 丰富

度指数（D）以及 Pielou 均匀度指数（E）对细菌、酵

母的菌群多样性进行分析，结果如表 2 所示。 
 

图2 细菌16SrDNA V3区 DGGE指纹图谱及条带简图 

由表 2 可知，不同发酵阶段的细菌、酵母多样性

指数 H、均匀度指数 E 及丰富度指数 D 均表现出一定 
Fig.2 DGGE profile of PCR-amplified 16S rDNA V3 regions 

and schematic diagram of bacterial bands 
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的差异。第 1 周样品具有较高的细菌丰富度及多样性，

可能是由发酵初期带入的杂菌所致；随着发酵的进行，

优势菌生长，保持菌群结构的稳定，而细菌多样性指

数在第 5 周达到最高为 2.09；发酵后期，细菌丰富度

指数在第 6 周达最高为 25.06，可能是因为优势菌数量

减少，杂菌开始生长。酵母菌多样性和丰富度在发初

期（第 1 周）较高，随后有所降低，发酵中期（第 3~4

周）升高，并出现最高值，分别为 25.25 和 2.03，后

期（第 5 周）降低，末期（第 6 周）升高。这可能是

因为发酵前期（第 1~2 周）优势酵母菌的衰竭，中期

新酵母菌的的生长，后期优势酵母衰竭及末期杂菌的

生长导致。均匀度指数变化趋势与多样性指数的一致，

细菌和酵母均匀度最大值分别为 4.31（第 5 周）和 4.23
（第 4 周）。以上结果与 DGGE 图谱直观结果一致。 

表2 不同发酵阶段木瓜酵素的细菌、酵母菌群多样性分析 

Table 2 Bacterial and yeast diversity analysis of papaya enzyme preparation at different fermentation stages 

微生物 样品编号 多样性指数（H） 丰富度指数（D） 均匀度指数（E） 

W1 1.91±0.017 24.71±0.014 4.02±0.021 

W2 1.89±0.0063 24.60±0.18 3.95±0.039 

W3 1.87±0.0048 21.12±0.025 3.66±0.035 
细菌 

W4 2.02±0.017 24.64±0.072 4.19±0.015 

W5 2.09±0.011 23.75±0.22 4.31±0.028 

W6 2.01±0.0017 25.06±0.23 4.19±0.021 

W1 1.86±0.013 20.41±0.20 3.62±0.031 

W2 1.65±0.016 19.91±0.73 3.21±0.029 

W3 2.01±0.014 25.25±0.0059 4.21±0.019 
酵母 

W4 2.03±0.0053 24.88±0.010 4.23±0.025 

W5 1.88±0.018 15.98±0.15 3.36±0.033 
W6 1.89±0.18 20.42±0.20 3.68±0.035 

2.4  聚类分析 

通过UPGMA算法对不同时间的发酵液细菌和酵

母菌群进行聚类分析，结果如图 4 和图 5 所示。 

 
图5 木瓜酵素酵母DGGE指纹图谱聚类分析 

 Fig.5 Cluster analysis of DGGE profiles of yeast communities in 

papaya enzyme preparations 图4 木瓜酵素细菌DGGE指纹图谱聚类分析 

由图 5 可知，发酵过程中酵母菌群的分布整体具

有一定相似性，但呈阶段性变化，可分为第 1~2、3~4
和 5~6 周 3 个阶段，阶段内具有较高的相似度。其中

5~6 周的相似度最高，达到 0.91。这可能是木瓜酵素

在发酵过程中酵母菌群交替生长的结果。 

Fig.4 Cluster analysis of DGGE profiles for bacterial 

communities in papaya enzyme preparations 

由图 4 可知，第 1、6 周与其他周的细菌菌群相似

性较小，可能是由发酵前期和后期的杂菌生长所致；

而第 2~5 周的相似性较大，其中第 3 和第 4 周的相似

性最大，达 0.90，这是因为优势菌的生长，维持了发

酵体系中菌群的稳定。可见，木瓜酵素在发酵过程中

具有相似度很高的细菌种群结构，这也与图谱直观结

果相符。 

2.5  测序及系统发育树构建 

细菌 DGGE 图谱中，选择条带 2、4、6、10、12
和 16，分别命名为 bac band 2、bac band 4、bac band 6、
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bac band 10、bac band 12 和 bac band 16；酵母 DGGE
图谱中，选择条带 2、3、4、5、6、8、9、10 和 12，
分别命名为 sac band 2、sac band 3、sac band 4、sac band 
5、sac band 6、sac band 8、sac band 9、sac band 10 和

sac band 12。将所选条带切胶回收并测序分析，测序

结果在NCBI上比对，所得结果如表3所示。MEGA 4.0
软件构建细菌、酵母系统发育树，Neighbor-joining 算

法，自展数（boot strap）为 1000，结果如图 6 和图 7
所示。 

表3 DGGE条带测序比对结果 

Table 3 Results of closest match identification of DGGE bands 

测序条带 相似菌株 相似度/% 序列 ID 

Lactobacillus plantarum bac band2 100 LC209103.1 

Lactobacillus plantarum bac band4 99 KU898976.1 

Leuconostoc pseudomesenteroides bac band6 99 AF515228.1 

Lactobacillus plantarum  bac band10 100 KU898975.1 

Uncultured Propionibacterium sp.  bac band12 100 KX078229.1 

Weissella paramesenteroides bac band16 100 LC150827.1 

Cyberlindnera fabianii sac band2 100 KY108793.1 

Saccharomyces cerevisiae sac band3 100 NR_132209.1 

Candida xestobii sac band4 99 AM160626.1 

Pichia guilliermondii  sac band5 100 KU729167.1 

Komagataella phaffii  sac band6 100 KY108514.1 

 Candida intermedia sac band8 99 EF629543.1 

Pichia punctispora sac band9 100 KY108914.1 

Pichia galeiformis sac band10 100 JQ073767.1 
Clavispora sp. sac band12 98 LN870344.1 

 
图6 细菌系统发育树 

Fig.6 Bacterial phylogenetic tree 

据表 3 可知，该发酵液中检测到的细菌、酵母有：

植物乳杆菌(Lactobacillus plantarum)、假肠膜明串珠菌

（Leuconostoc pseudomesenteroides）、类肠膜魏斯氏菌

（Weissella paramesenteroides）、不可培养的丙酸菌

（ Uncultured Propionibacterium sp. ）、酿酒酵母

（Saccharomyces cerevisiae）、假丝酵母（Candida 
xestobii、Candida intermedia）、毕赤酵母（Pichia 
guilliermondii 、 Komagataella phaffii[17] 、 Pichia 
punctispora、Pichia galeiformis）、棒孢酵母（Clavispora 
sp.）及 Cyberlindnera fabianii。结合 DGGE 指纹图谱

可知，发酵过程的主要优势菌为植物乳杆菌(Lac 
plantarum)、酿酒酵母（Sac spp.）和毕赤酵母（Pic 
guilliermondii、Kom phaffii、Pic punctispora、Pic 
galeiformis ）。 假 肠 膜 明 串 珠 菌 （ Leu 
pseudomesenteroides）和假丝酵母（Can xestobii、Can 
intermedia）为发酵前期的优势菌。亲缘性结果如图 6
和 图 7 所 示 ， Lac plantarum 与 Uncultured 
Propionibacterium sp. 的 亲 缘 性 较 高 ， Leu 
pseudomesenteroides 与其他细菌的亲缘性最小；Pic 
galeiformis 与 Cyb fabianii 的亲缘性最高，Kom phaffii
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与其他酵母菌的亲缘性最小。 

 
图7 酵母系统发育树 

Fig.7 Yeast phylogenetic tree 

假肠膜明串珠菌常见于发酵体系中，但不适合在

低 pH 值下生存[18,19]，而植物乳杆菌不仅能产酸使体

系 pH 降低，而且还可以产抗菌化合物抑制其他菌生

长[20]，比如有研究发现分离自木瓜的一株植物乳杆菌

所产的细菌素，对肠杆菌属、肠球菌属、乳杆菌属、

假单胞菌属、链球菌属及葡萄糖球菌属的不同种及不

同类型的李斯特菌均具有较好的抗性[21]，这或可为植

物乳杆菌成为主要优势细菌做出解释。酵母种类相对

丰富，其中酿酒酵母和毕赤酵母为主要优势酵母，这

与马麦生[22]发现该菌是酵素菌中主要活性酵母的结

论相符。酿酒酵母会对非酿酒酵母产生抑制作用，不

同酵母最适生长条件也有所差异[23]，菌群之间相互竞

争、相互抑制，出现交替生长现象。另外，本体系的

主要细菌及酵母菌也常见于韩国泡菜中[24,25]。 
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本研究采用较高糖浓度的方式自然发酵制作木瓜

酵素，通过高渗环境抑制杂菌的生长，突出发酵过程

中的优势菌株，为探究主要微生物的种类及变化以及

后期菌种的分离鉴定提供便利。 

3  结论 

本实验利用 PCR-DGGE 技术分析木瓜酵素自然

发酵过程中的微生物多样性及变化规律，结果表明：

木瓜酵素自然发酵过程中的菌群种类较为丰富，有假

肠膜明串珠菌（Leu pseudomesenteroides）、植物乳杆

菌（ Lac plantarum ）、类肠膜魏斯氏菌（ Wei 
paramesenteroides）、不可培养的丙酸菌（Uncultured 
Propionibacterium sp.）、酿酒酵母（Sac cerevisiae）、
假丝酵母（Can xestobii、Can intermedia）、毕赤酵母

（Pic guilliermondii、Kom phaffii、Pic punctispora、Pic 
galeiformis）、棒孢酵母（Clavispora sp.）及 Cyb fabianii，
其中假肠膜明串珠菌、假丝酵母为发酵初期优势菌，

植物乳杆菌、酿酒酵母和毕赤酵母为发酵全程优势菌。

结合相关软件分析表明，发酵过程中菌落分布较为均

匀，交替生长，具有一定的亲缘性。这促进了木瓜酵

素制作工艺的发展，为进一步研究品质变化及风味物

质的形成机理提供理论支持，还为酵素的接菌发酵提

供理论依据[26]。 
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