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内蒙古阿拉善白绒山羊奶及其乳制品

细菌多样性分析

杨晓凤1，于靖和1，刘明超1，何宇星1,2，乌云达来1* 

（1.内蒙古农业大学食品科学与工程学院，内蒙古呼和浩特 010018） 

（2.鄂尔多斯市检验检测中心，内蒙古鄂尔多斯 017010）

摘要：该研究利用高通量测序技术对采集自内蒙古阿拉善的 15 份白绒山羊奶及其乳制品样本进行细菌多样性

分析。结果表明，其中细菌多样性和丰富度均存在显著差异（P<0.05），山羊奶加工成传统乳制品后优势菌门和优势

菌属发生明显变化，并且还有很多未被明确分类的细菌属。同时，Enterobacter（肠杆菌属）、Enterococcus（肠球菌属）、

Raoultella及Pseudomonas（假单胞菌属）等食源性致病菌属相对丰度在乳制品中骤然下降。在OTU水平，Shurmeg （奶

酪）细菌物种组成最丰富，同时，独有细菌物种也为最多。经 PICRUSt2 软件预测细菌基因功能可知，山羊奶及其

乳制品中细菌的主要代谢基因功能为 Global and Overview Maps、碳水化合物代谢（Carbohydrate Metabolism）及氨

基酸代谢（Amino Acid Metabolism）等。综上所述，该研究结果不仅对内蒙古阿拉善白绒山羊奶及其乳制品中细菌

多样性确定充分的认识，而且为山羊奶及其乳制品中细菌菌群的比较、功能基因的预测及安全性评价提供依据。
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abstract: High-throughput sequencing was used to analyze bacterial diversity in 15 samples of white cashmere goat 

milk and its dairy products collected from Alxa, Inner Mongolia. The samples differed significantly in bacterial diversity 

and richness (P<0.05). Processing goat milk into traditional dairy products greatly alters the dominant bacterial phyla and 

genera and introduces many unclassified bacteria. Additionally, the relative abundances of foodborne pathogens, including 

Enterobacter, Enterococcus, Raoultella, and Pseudomonas, were greatly reduced in the traditional dairy products. At the 

operational taxonomic unit level, Shurmeg had the richest composition of bacterial species and the highest number of unique 
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bacterial species. According to PICRUSt2-based prediction of gene function, the main metabolic gene functions of bacteria in 

goat milk and its dairy products included global and overview maps, carbohydrate metabolism, and amino acid metabolism. 

The results of this study clarify the bacterial diversity in white cashmere goat milk and its dairy products collected in 

Alxa, Inner Mongolia, providing a basis for comparison of bacterial microbiota, prediction of functional genes, and safety 

evaluation of goat milk and its dairy products.

Key words: Alxa League; goat milk; dairy product; bacterial diversity

内蒙古阿拉善白绒山羊奶及其乳制品营养价值

丰富，保健作用突出，但对其发挥益生作用的细菌

多样性相关研究鲜有报道。内蒙古阿拉善白绒山羊

属于克什米尔绒山羊的一支，在阿拉善特定生态条

件下，经长期自然选择和人工培育而形成的地方良

种 [1,2] 。据研究报道，山羊奶具有比牛奶更易消化

吸收和过敏原特性较低等特点 [3,4] 。牧民们非常注

意保藏山羊奶时的干净卫生，通常将山羊奶制成

Shurmeg（奶酪）、Wurum（奶皮子）、Airag（奶酒）

等乳制品食用。山羊奶及其乳制品富含丰富的碳水

化合物、蛋白质、脂肪、维生素以及人体所需的微

量元素（如钙、磷、锌等） [5] ，并且具有预防心脑血

管疾病、调节免疫系统、预防衰老及促进生长发育

等益生功能 [6,7] 。因此，当地牧民非常重视山羊奶及

其乳制品的日常饮食，在牧民心目中具有神圣的地

位，蒙语将其统称为“查干益得”，意为白色的食物。

Shurmeg（奶酪）是先将生鲜山羊奶进行发酵

后去除部分奶油后加热处理，挤压除去乳清后成形

的一种发酵乳制品 [8] 。其具有形状多样、口感独特

等特点，这与其加工工艺（加热温度、发酵时间、

排乳清程度等）有着密切的联系。通过自然发酵

而制作的 Shurmeg（奶酪）主要涉及乳酸菌和酵母

菌的发酵 [9,10] ，因此生鲜羊奶中固有微生物和环境

微生物的菌群多样性可导致奶酪感官特性的差异。

Wurum（奶皮子）是将生鲜山羊奶加热至沸腾，不

断翻扬搅拌，使乳脂肪上浮于山羊奶表面并紧密结

合而成的一种多孔结构油层固形物，其制作工艺虽

然较简单，但优质的传统山羊奶皮受很多制作工艺

参数的控制，如加热温度、翻扬次数、保温温度及

保温时间等。Airag（奶酒）是一种酒精含量较低

的乳饮料，通常由新鲜马奶制作，但有时也由新鲜

羊奶制作 [11] 。使用传统发酵剂（Hurunge）制作的

Airag（奶酒）是蒙古族自古以来特有的生活习俗，

特别是传统发酵剂的传代保存对次年制作 Airag（奶

酒）的成与败起着至关重要的作用，因此蒙古族非

常重视 Airag（奶酒）的制作和传统发酵剂的传代

保存 [12] 。据研究报道，Airag（奶酒）且具有丰富的

营养价值，1 L Airag（奶酒）可满足一个成年人的

每日维生素 C 的需求 [13] 。因此，研究具有独特的地

理、气候条件下生存的阿拉善白绒山羊乳及其发酵

乳制品中蕴藏着丰富的有益微生物资源具有重要的

意义。

因此，本研究利用高通量测序技术，基于细菌

16S rRNA 基因的 V3-V4 可变区序列，分析内蒙古

阿拉善地区白绒山羊奶及其乳制品中的细菌多样性

并进行功能基因预测，对进一步提高对内蒙古阿拉

善地区乳及其乳制品中细菌多样性的认识，为山羊

奶及其乳制品中优势菌群的比较和功能基因的预测

提供基础的数据分析。

1  材料与方法 

1.1 样本的收集

表 1  样本采集信息

Table 1 Sample collection information

样本种类 样本编号 采集地点

山羊奶

M-1 阿拉腾敖包镇

M-2 曼德拉苏木

M-3 雅布赖镇

M-4 雅布赖镇

M-5 雅布赖镇

M-6 巴彦高勒苏木

奶酪

S-1 曼德拉苏木

S-2 阿拉腾朝克苏木

S-3 巴彦高勒苏木

奶皮子

W-1 曼德拉苏木

W-2 雅布赖镇

W-3 巴彦高勒苏木

奶酒

A-1 雅布赖镇

A-2 阿拉腾朝克苏木

A-3 阿拉腾朝克苏木
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山羊奶及其乳制品 Shurmeg（奶酪）、Wurum（奶

皮子）、Airag（奶酒）样本共 15 份，于 2021 年 9
月采集自内蒙古阿拉善右旗 3 个苏木、2 个镇的牧

民家庭，具体样本采集信息和位置如表 1 所示。乳

制品的制作过程中均未添加任何食品添加剂和商业

发酵剂。将收集的样本储存在 50 mL 无菌离心管中，

通过车载冰箱低温（1~4 ℃）保存，然后转运到实

验室保存于 -80 ℃备用。

1.2 DNA提取与PCR扩增 

根据制造商的说明，使用 E.Z.N.A.® soil DNA 
Kit（Omega Bio-tek，Norcross，GA，U.S.）从山羊

奶及其乳制品中提取微生物群落基因组 DNA。在

1% 琼脂糖凝胶上检查 DNA 完整性，用 NanoDrop 
2000 紫外 - 可见分光光度计（Thermo Scientific，
Wilmington, USA）测定 DNA 纯度和浓度。通过添

加引物 338F (5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3’)
和 806R (5’-GGACTACHVGGGTW TCTAAT-3’)，使

用 PCR 热循环仪（美国加利福尼亚州 ABI）对进行

细菌 16S rRNA 基因的高变区 V3-V4 扩增。PCR 反

应体系：5×Fast Pfu Buffer，4 µL ；2.5 mmol/L dNTPs，
2 µL ；5 µmol/L Forward Primer，0.8 µL ；5 µmol/L
Reverse Primer，0.8 µL ；Fast Pfu Polymerase，0.4 µL ；

BSA，0.2 µL ；Template DNA，10 ng ； 补 ddH2O
至 20 µL。参数如下：95 ℃变性 3 min；95 ℃变性 30 s，
55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，30 次循环；72 ℃
延伸 10 min，4 ℃终止。从 2 wt.% 琼脂糖凝胶中回

收 PCR 产物，使用 AxyPrep DNA 凝胶提取试剂盒

（Axygen Biosciences, Union City, CA, USA）根

据制造商的说明进行纯化，并使用 Quantus 荧光计

（Promega, USA）进行定量。

1.3 Illumina MiSeq测序

利 用 Illumina 公 司 的 MiSeq PE300/NovaSeq 
PE250 平台进行测序（中国上海），将原始数据存

入 NCBI 序列读取档案（SRA）数据库（登录号：

PRJNA867164）。

1.4 测序数据处理

使用 fastp [14] （https://github.com/OpenGene/fastp，
version 0.20.0）软件对原始测序序列进行质控，使

用 FLASH [15] （http://www.cbcb.umd.edu/software/
flash，version 1.2.7）软件进行拼接：（1）过滤 reads
尾部质量值 20 以下的碱基，设置 50 bp 的窗口，如

果窗口内的平均质量值低于 20，从窗口开始截去后

端碱基，过滤质控后 50 bp 以下的 reads，去除含 N
碱基的 reads ；（2）根据 PE reads 之间的 overlap 关

系，将成对 reads 拼接（merge）成一条序列，最小

overlap 长度为 10 bp ；拼接序列的 overlap 区允许的

最大错配比率为 0.2，筛选不符合序列；（3）根据序

列首尾两端的 barcode 和引物区分样品，并调整序

列方向，barcode 允许的错配数为 0，最大引物错配

数为 2。
使用 UPARSE 软件（http://drive5.com/uparse/，

version 7.1） [16,17] ，根据 97% 的相似度对序列进行

OTU 聚类。利用 RDP classifier（http://rdp.cme.msu.
edu/，version 2.2） [18] 对每条序列进行物种分类注释，

比对 Silva 16S rRNA 数据库（v138），设置比对阈

值为 70%。

1.5 生物信息学和统计分析

使用 Mothur 软件（V.1.30.2）计算样本序列，

提取最小数量的样本序列后，在 OTU 水平上计算

Shannon、Simpson、Ace、Chao1 及 Good’s coverage
等 Alpha 多样性指数，并绘制 Sobs 指数曲线图和

Shannon 指数曲线。用 Qiime 软件计算 Beta 多样

性距离矩阵，用 R 语言（3.3.1 版）绘制样本层次

聚类图；用 R 语言（3.3.1 版）进行 PCoA 的统计

分析和绘图；使用 R 语言 vegan 软件包进行 NMDS
分析和作图，然后比较样品之间的相似性；使用 R
语言（3.3.1 版）进行 Venn 统计和绘图；根据 tax_
summary_a 文件夹中的数据表，使用 R 语言（3.3.1
版）工具绘制条形图；Kruskal-Wallis 秩和检验用

于组间差异的统计分析，FDR 多重检验用于校正，

Welch（uncorrected）检验方法用于事后检验。各组

之间的差异水平值为0.95。基于细菌16S rRNA基因，

利用 PICRUSt 2 预测羊奶和乳制品中细菌的基因功

能，以找出微生物参与的 KEGG 代谢途径。生物信

息学分析在 Majorbio I-Sanger 云平台上进行。组间

统计分析采用 Kruskal-Wallis 秩和检验，P ＜ 0.05 视

为差异显著。相关绘图使用 Origin 2020b。

1.6 数据分析

每组试验重复三次，各试验数据以平均值 ±

标准误差（X-±SD）表示，使用 SPSS 26.0 软件对

试验数据进行统计分析处理，以 P 值表示统计学的

差异，以 P ＜ 0.05 有显著性差异，P ＜ 0.01 极显著

性差异。用 Excel 及 Origin 2020b 进行做图。
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表 2  山羊奶及其乳制品中细菌16S rRNA基因序列特征分析

Table 2 Characterization of bacterial 16S rRNa gene 
sequences in Goat milk and its dairy products

Sample number Seq-num OTUs Good’s coverage

M-1 42 795 34 0.999 6

M-2 48 210 43 0.999 8

M-3 43 189 23 0.999 8

M-4 46 267 40 0.999 9

M-5 46 841 26 0.999 8

M-6 37 770 33 0.999 8

C-1 43 941 440 0.997 2

C-2 48 558 102 0.998 9

C-3 38 734 180 0.998 3

W-1 45 696 237 0.998 1

W-2 44 184 272 0.997 3

W-3 53 217 150 0.998 9

A-1 42 285 81 0.999 6

A-2 43 955 22 0.999 9

A-3 43 825 41 0.999 8

图 1 OTU 水平细菌的 Sobs 指数曲线和 shannon 指数曲线

Fig.1 Rarefaction curve and Shannon index curve of 

bacteria based on OTu level

2  结果与讨论

2.1 细菌16S rRNA基因序列特点

对内蒙古阿拉善地区山羊奶及其乳制品样本

（共 15 份）中细菌 16S rRNA 基因序列进行测序

并质控分析（见表 2），共获得 669 467 条高质量

16S rRNA 基因序列，每个样本平均产生 44 631
条（SD=3 699），平均长度为 424 bp。所有高质量

的 16S rRNA 基因序列按 97% 相似度进行 OTU 聚

类，共鉴定出 1 724 个 OTUs，每个样本中 OTU 数

量在 22~272 之间。同时，采用稀释性曲线、细菌

Shannon 指数曲线（见图 1）及 Good’s coverage 值

（＞ 0.99）分析得知，当前测序深度足以揭示样本

中大多数细菌多样性，因此本研究中细菌 16S rRNA
基因序列的测序量可满足后续生物信息学分析的

要求。

2.2 细菌的Alpha多样性分析

由 Shannon 指数结果（如图 2a）可知，山羊

奶、奶酪、奶酒之间的 Shannon 指数均无显著差异

（P ＞ 0.05），而且奶酪、奶皮子之间的 Shannon 指

数也无显著差异（P ＞ 0.05），但奶皮子的 Shannon
指 数 显 著 高 于 山 羊 奶 和 奶 酒（P ＜ 0.05）。 在

Simpson 指数（如图 2b）中山羊奶的 Simpson 指

数显著高于奶皮子（P ＜ 0.05），但与奶酪和奶酒

之间均无显著差异（P ＞ 0.05）；而且奶酪、奶皮

子、及奶酒之间的 Simpson 指数均无显著性差异

（P ＞ 0.05）。由 Ace 指数（如图 2c）和 Chao1 指数

（如图 2d）分析可知，山羊奶和奶酒之间的 Ace 指

数和 Chao1 指数均无显著差异（P ＞ 0.05），而且奶

酪和奶皮子之间的 Ace 指数和 Chao1 指数也均无显

著差异（P ＞ 0.05）。但奶酪和奶皮子的 Ace 指数和

Chao1 指数均显著高于山羊奶和奶酒（P ＜ 0.05）。
因此，奶酪和奶皮子的细菌多样性和丰富度均高于

山羊奶；奶酒的细菌多样性高于山羊奶，但丰富度

大致相等。所以，山羊奶及其乳制品的细菌多样性

和丰富度存在显著差异，而且山羊奶的细菌群落组

成随着通过传统工艺制作成乳制品其细菌多样性和

丰富度发生变化。

2.3 细菌Beta多样性分析

基于 brary_curtis 距离算法绘制样本层级聚
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类图、PCoA 图及 NMDS 图，进而比较山羊奶

及其乳制品样本中细菌菌群组成的相似性和差

异性（见图 3）。山羊奶、奶皮子及奶酒的细菌

完全分开，分为三大聚类（见图 3a），但奶酪

的样本 S-1 和样本 S-3 与奶皮子细菌聚集在一

起，而样本 S-2 与奶酒细菌聚集在一起。即山羊

奶、奶皮子、及奶酒各自的细菌菌群结构相似

性高，而奶酪中细菌菌群结构与奶皮子和奶酒

具有一定的相似性。因此，山羊奶及其乳制品

的细菌菌群结构存在差异。PCoA 图（图 3b）
和 NMDS 图（图 3c）分析可知，山羊奶及其乳

制品的细菌聚类在四个明显分开的区域，表明

山羊奶及其乳制品的细菌菌落组成存在显著差异

（P ＜ 0.05）。因此，进一步证明山羊奶及其乳制

品的细菌菌群结构存在差异。

图 2 细菌 Alpha 多样性及组间差异分析

Fig.2 alpha diversity of bacteria and analysis of differences 

between groups

注：不同字母之间存在显著差异。

图 3 基于 brary_curtis 距离算法绘制山羊奶及其乳制品

细菌 Beta 多样性分析

Fig.3 Mapping of bacterial Beta diversity based on the 

brary_curtis distance algorithm

注：a 为样本层级聚类图，b 为 PCoA 图，c 为 NMDS 图。
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2.4 细菌物种组成与差异性分析

基于 16S rRNA 基因测序结果在所有样本中

共鉴定出 26 个细菌门，但在各样本相对丰度大于

1.0% 的细菌门中，山羊奶和奶酒的优势细菌门均

为 Firmicutes（58.01% 和 75.96%）和 Proteobacteria
（41.84% 和 23.91%）。 奶 酪 的 优 势 细 菌 门 为

Firmicutes（28.01%）、Proteobacteria（45.99%） 及

Actinobacteria（25.28%）；而奶皮子的优势细菌门

为 Firmicutes（21.29%）、Proteobacteria（49.78%）、

Actinobacteria（23.36%）及 Cyanobacteria（4.81%）

（如图 4a）。由此可知，阿拉善白绒山羊奶及其乳制

品的共有优势细菌门为 Firmicutes 和 Proteobacteria，
这与 Fugl 等 [19] 研究埃塞俄比亚自然发酵驼乳、Gao
等 [20] 研究内蒙古奶酪、奶豆腐和马奶酒等乳制品

中的主要细菌门的结果一致。但随着自然发酵和不

同工艺制作的乳制品，其优势细菌门的相对丰度

发生改变，优势细菌门的数量增多。丰富的营养

物质和开放式发酵方法有助于细菌多样性的保留

和交换，各种细菌之间的相互作用为乳制品提供

了独特的风味和地域性特性。尤其，乳酸菌可将

碳水化合物发酵成乳酸，乳酸可快速酸化食品质

地，从而延长产品的保质期、提高微生物的安全

性和促进风味物质的形成 [21] 。山羊奶及其乳制品

中共鉴定出 419 个细菌属，优势细菌属如表 3 和

图 4b 所示，奶酪和奶皮子的细菌属丰富度远高于

山羊奶和奶酒细菌属丰富度。其中，奶皮子的细菌

属丰富度最高，奶酒的细菌属丰富度最低。且山羊

奶及其乳制品的优势菌属及其占比也存在较大差

异，奶皮子的优势菌属为 Rhodococcus（红球菌属）

（17.91%）、Variovorax（13.30%）、Bacillus（ 杆 菌

属）（9.30%）、Enterobacter（肠杆菌属）（7.67%）

等；奶酪的优势菌属为 Rhodococcus（红球菌属）

（24.03%）、Lactobacillus（乳酸菌属）（16.32%）、

Variovorax（15.04%）、Lactococcus（ 乳 球 菌 ）

（9.20%）、Acetobacter（醋酸杆菌）（8.11%）等；山

羊奶的优势菌属为 Lactococcus（乳球菌）（42.09%）、

Enterobacter（肠杆菌属）（19.46%）、Enterococcus
（肠球菌属）（11.78%）、Acinetobacter（不动杆菌

属）（9.88%）等；奶酒的优势菌属为 Lactobacillus
（乳酸菌属）（69.02%）、Acetobacter（醋酸杆菌）

（22.04%）、Lactococcus（乳球菌）（4.88%）等。同

时山羊奶及其乳制品中有很多未被明确分类的细菌

属，如奶皮子和奶酪中的 unclassified-f-Rhizobiaceae

（分别为 12.77% 和 14.31%）、奶皮子中的 norank_
f_norank_o_Chloroplast（4.80%）、 山 羊 奶 中 的

unclassified-f- Enterobacteriaceae（1.13%）等，有待

我们深入研究。

通过 Venn 图分析可直观地发现山羊奶及其乳

制品的物种组成相似性及差异性。由图 4e 可知，

山羊奶、奶酪、奶皮子及奶酒在 OTU 水平细菌物

种组成分别为 93 个、572 个、457 个、93 个，说

明奶酪的细菌物种组成最丰富，其次为奶皮子。山

羊奶、奶酪、奶皮子及奶酒的共有细菌物种为 35
个，而山羊奶、奶酪、奶皮子及奶酒的独有细菌物

种分别为 10 个、326 个、213 个、13 个。通过优

势细菌门（图 4c）和优势细菌属（图 4d）的组间

差异显著性检验（Kruskal-Wallis 秩和检验）分析

可知，在门水平 Actinobacteriota 相对丰度存在显著

差异（P ＜ 0.05），而 Cyanobacteria 相对丰度存在极

显著差异（P ＜ 0.01）；在属水平 Lactobacillus（乳

酸杆菌）、Acinetobacter（不动杆菌）及 Variovorax
的 相 对 丰 度 存 在 极 显 著 差 异（P ＜ 0.01）， 而

Rhodococcus（红球菌）、Enterobacter（长杆菌）、

unclassified_f__Rhizobiaceae 及 Burkholderia-
Caballeronia-Paraburkholderia 的相对丰度存在显

著差异（P ＜ 0.05）。其中，Rhodococcus（红球菌）

是一组非常多样化的细菌属，具有降解大量天然

有机化合物和外源化合物的能力
 [22] 。据研究报道，

Variovorax 具有降解芳香族化合物的能力 [23] ，而且

Variovorax 物种也已从不同的极端环境中分离出来，

这代表 Variovorax 在极端环境中适应和生长的能力。

还有，山羊奶中的优势细菌属为 Lactococcus（乳

球菌），而奶酪和奶酒中优势细菌属为 Lactobacillus
（乳酸杆菌）。我认为这与样品的加工方式的差异有

关，山羊奶为未加工鲜乳，而奶酪和奶酒均为发酵

乳制品，发酵过程导致菌株生存环境酸度上升，pH
值下降，从而导致生长菌群发生变化，产生差异。

由于 Lactobacillus 的耐酸性高于 Lactococcus [24] ，且

Lactobacillus 参与乳糖消耗并产生乳酸和一些脂肪

酸的主要乳酸菌属，有助于发酵乳制品的质地和风

味的形成。而 Lactococcus 通过快速将乳糖转化为

乳酸来启动发酵，此外还产生挥发性代谢物、蛋白

水解酶和胞外多糖 [25] 。因此，由于山羊奶及其乳制

品的细菌属存在差异，从而导致其形成各自独特的

风味。

同时，本研究中发现在乳制品奶酪、奶皮子、

现
代
食
品
科
技



现代食品科技                                           Modern Food Science and Technology                                               2025, Vol.41, No.3

 121 

奶酒中 Enterobacter（肠杆菌属）、Enterococcus（肠

球菌属）、Raoultella（拉奥氏菌属）及 Pseudomonas
（假单胞菌属）等的相对丰度骤然下降，尤其在奶

酒中的下降更为突出。综上所述，与山羊奶相比，

通过传统工艺制作的乳制品的细菌物种数量增多，

尤其奶酪和奶皮子的细菌物种数量远大于山羊奶，

而奶酒的细菌独有物种数量与山羊奶相比也有所

增加，但增幅不大。我们认为这与奶酪和奶皮子

的制作过程中的发酵时间比奶酒短，而且产品的

最终 pH 值高于奶酒等因素有关。还有，产品状态

也是影响因素之一，如奶酪和奶皮子是固态物质，

而奶酒是液态物质。因此，本研究结果为山羊奶

及其乳制品中益生菌的研究和安全性评价提供参

考依据。总之，山羊奶及其乳制品中细菌群落组

成存在显著差异。

图 4 细菌物种组成及差异性分析

Fig.4 Bacterial community composition and Venn diagram

注：a 为门水平细菌群落组成相对丰度，b 为属水平细

菌群落组成相对丰度，c 为门水平物种差异性分析，d 为属

水平物种差异性分析，e 为基于 OTU 水平山羊奶及其乳制品

中细菌物种 Venn 图。＊代表 P ＜ 0.05，＊＊代表 P ＜ 0.01。

2.5 细菌功能基因预测分析

山羊奶及其乳制品中细菌各种代谢相关通路

基于 KEGG 数据库 Pathway level 1 水平相对丰度

前 5 的基因功能主要分 5 大类（如图 5a），即新陈代

谢（Metabolism）、环境信息处理（Environmental 
Information Processing）、遗传信息处理（Genetic 
Information Processing）、 细 胞 过 程（Cellular 
Processes）及人类疾病（Human Diseases），其中

新陈代谢相对丰度最高，说明新陈代谢相关基因在

山羊奶及其乳制品细菌的代谢功能中起着重要作

用。并且，山羊奶和奶酒、奶酪和奶皮子的新陈代

谢、环境信息处理、细胞过程及人类疾病的相对

丰度相似性高，而且奶酪和奶皮子中的相对丰度
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高于山羊奶和奶酒。但遗传信息处理相对丰度在奶

酪、奶皮子及奶酒中高于山羊奶。在 Pathway level 2
水平（如图 5b）相对丰度前 5 的基因功能有 Global 
and Overview Maps、碳水化合物代谢（Carbohydrate 
Metabolism）、氨基酸代谢（Amino Acid Metabolism）、

膜运输（Membrane Transport）及能量代谢（Energy 
Metabolism），其中 Global and Overview Maps 的相

对丰度最高。因此，山羊奶和奶酒、奶酪和奶皮子

的基因功能相对丰度较为相似，但是奶酪和奶皮子

的基因功能相对丰度高于山羊奶和奶酒。由此可知，

山羊奶及其乳制品中细菌代谢相关的基因功能存在

差异，并且乳制品中细菌代谢相关的基因功能比山

羊奶更为富集，因此证明细菌代谢基因功能的强化

对传统乳制品的保健功能中发挥着重要作用。

表 3  山羊奶及其乳制品中细菌种类的占比（%）

Table 3 Percentage of bacterial species in Goat milk and 
dairy products (%)

Genus 山羊奶 奶酪 奶皮子 奶酒

Lactobacillus 0.01 16.32 0.74 69.02

Lactococcus 42.09 9.20 5.35 4.88

Rhodococcus 0.01 24.03 17.91 —

Acetobacter — 8.11 0.21 22.04

Variovorax — 15.04 13.30 —

Enterobacter 19.46 0.14 7.67 0.61

Enterococcus 11.78 1.74 0.59 0.30

Acinetobacter 9.88 0.79 1.70 0.07

Burkholderia-Caballeronia
-Paraburkholderia — 6.28 5.35 —

Pseudomonas 8.16 0.06 2.45 —

Bacillus 0.07 0.04 9.30 0.15

图 5 相对丰度前 5 代谢基因功能预测

Fig.5 Functional prediction of top 5 metabolic genes in 

relative abundance

3  结论

内蒙古阿拉善白绒山羊奶及其乳制品中细菌

多样性和丰富度存在显著差异（P ＜ 0.05），而且山

羊奶的细菌群落组成随着通过传统工艺制作成乳

制品而细菌多样性和丰富度发生变化，其细菌物

种数量增多，尤其奶皮子和奶酪的细菌物种数量

远高于山羊奶，而奶酒的细菌独有物种数量与山

羊奶相比有所增多，但增幅不大。乳制品比山羊

奶的优势菌门与优势菌属增多，并且相对丰度发

生改变。同时，本研究中发现与山羊奶相比在乳

制 品 中 Enterobacter、Enterococcus、Raoultella 及

Pseudomonas 等食源性致病和环境污染相关的细菌

属相对丰度骤然下降，所以日常生活中应该把山羊

奶经自然发酵或加热处理后食用。另外，本研究中

还发现山羊奶及其乳制品中有很多未被明确分类的

细菌属有待深入研究。山羊奶及其乳制品细菌代谢

相关的基因功能存在显著差异，而且乳制品中细菌

代谢相关的基因功能比山羊奶更为富集，证明这些

主要的代谢基因功能在传统乳制品的保健功能中发

挥着重要作用。总之，本研究结果对山羊奶及其乳

制品中细菌的研究以及对细菌基因功能的深入了解

提供参考。
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