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摘   要：【目的】通过检测郫县豆瓣在不同发酵阶段细菌的种类、丰度及数量，探究郫县豆瓣的不

同发酵产品发酵过程中细菌的动态变化情况。【方法】采用 16S rRNA 基因测序对郫县豆瓣 4 个发酵

阶段中细菌种类及丰度进行分析，利用荧光定量 PCR (quantitative real-time PCR, qPCR)方法检测不同

发酵阶段的细菌总数。【结果】郫县豆瓣在初期的发酵过程中细菌群落处于动态稳定，在不同发酵

阶段细菌群落组成相对丰富，从郫县豆瓣整个初期的发酵过程来看，细菌群落多样性呈现升高的趋

势，Shannon 指数从 1.25 升高到 3.50；在郫县豆瓣初期发酵过程中细菌群落的数量以及多样性与发

酵环境息息相关，不同发酵阶段细菌群落的多样性也有所不同，其中在干辣椒发酵阶段中泛菌属

(Pantoea)为最优势菌属，占比为 20%；在蚕豆瓣发酵阶段中葡萄球菌属(Staphylococcus)的相对丰度最

高，占比为 38%；混合发酵后，在红油豆瓣发酵阶段的最优势菌属是乳酸杆菌属(Lactobacillus)，占比

达到 27%，郫县豆瓣发酵阶段的最优势菌属是乳酸杆菌属(Lactobacillus)，占比为 62%。【结论】推断

在郫县豆瓣不同发酵阶段初期相对丰度较大的菌属对郫县豆瓣的质量以及产量可能会产生重大影响。 
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Abstract: [Objective] The dynamic changes of bacteria in the fermentation process of Pixian 
broad-bean paste were explored from the species, abundance, and number of bacteria. 
[Methods] The 16S rRNA gene sequencing was carried out to analyze the bacterial species and 
abundance at four fermentation stages of Pixian broad-bean paste, and qPCR was employed to 
determine the total number of bacteria at different fermentation stages. [Results] The bacteria 
in Pixian broad-bean paste showed a dynamically stable community at the initial fermentation 
process, high richness during the whole fermentation period, and increased diversity over 
fermentation time (Shannon index increased from 1.25 to 3.50). The number and diversity of 
bacteria were associated with the fermentation environment at the early fermentation stage, and 
the bacterial diversity varied at different fermentation stages. Pantoea was the dominant genus 
during the fermentation of dry pepper, accounting for 20%. During the fermentation of broad 
bean, Staphylococcus had the highest relative abundance, which reached 38%. The dominant 
genus was Lactobacillus at the fermentation stages of red oil broad bean and Pixian broad-bean 
paste, with the relative abundance of 27% and 62%, respectively. [Conclusion] The relatively 
abundant bacteria at the early fermentation stage might have a significant impact on the quality 
and yield of Pixian broad-bean paste. 
Keywords: Pixian broad-bean paste; fermentation; bacterial community structure; diversity 
 
 

郫县豆瓣是四川省成都市郫都区特产，是中

国地理标志性产品之一[1]，具有辣味重、鲜红油

润、辣椒块大、回味香甜的特点，有“川菜之魂”
之称[2]。作为传统的豆瓣发酵调味品，郫县豆瓣

有着悠久的历史，随着时间的推移，也在不断地

改进发酵技术和发酵环境，从而提升豆瓣的品

质、营养价值和安全性。郫县豆瓣包含红油豆瓣，

其发酵一般分为 2 个阶段，第一阶段为蚕豆醅和

辣椒醅单独发酵：蚕豆醅是将原料蚕豆瓣经过蒸煮、

摊晾，之后加入小麦粉和米曲霉孢子发酵 180 d 形

成；辣椒醅是将原料干辣椒经过清洗粉碎后发酵

30 d 形成。第二阶段是混合发酵阶段，即将发酵

完成的蚕豆醅和辣椒醅按 1:5 进行混合发酵 15 d
形成红油豆瓣，而郫县豆瓣是将发酵好的蚕豆醅

和辣椒醅按 1:1 混合发酵 90 d 以上形成。 
现有研究表明，豆酱制品酿制过程中的微生



 

 

 

任文博等 | 微生物学报, 2023, 63(7) 2811 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

物主要包括细菌、丝状真菌和酵母菌三大类群，

且越来越多的研究表明不同地区的发酵食品微

生物存在较大的差异[3-5]，具有地域特异性。郫

县豆瓣酿制采用开放式的发酵体系[6]，利用发酵

环境中的各类微生物进行物质代谢、转换和信息

传递，从而形成了郫县豆瓣特有的风味特征。后

熟发酵主要指发酵后的干辣椒和蚕豆瓣进行混

合发酵的过程，是郫县豆瓣特有的日晒夜露工

艺。近年来，高通量测序技术越来越多的应用于

食品发酵微生物的研究，涉及范围包括食品发酵

过程中的菌群结构动态变化、主要的功能菌群组

成，以及相关微生物菌群代谢能力等多个方面的

研究[7-10]。针对郫县豆瓣的发酵研究，马岩石等[11]

采用 Illumina MiSeq 高通量测序技术对 5 种常见

豆瓣酱进行细菌 16S rRNA 基因 V4 区及真菌

ITS1–2 区基因序列分析，研究其微生物群落结

构组成及其多样性，结果表明细菌优势菌属主要

为 葡 萄 球 菌 属 (Staphylococcus) 、 肠 杆 菌 属

(Enterobacter)、明串珠菌属(Leuconostoc)、芽孢杆

菌属(Bacillus)、色盐杆菌属(Chromohalobacter)、
乳酸杆菌属(Lactobacillus)。贾云等[12]运用高通

量测序解析了豆瓣酱发酵过程中微生物的群落

结构和演替，结果发现细菌群落结构在发酵初期

有显著变化，而后逐渐趋于平稳，优势细菌主要

是葡萄球菌属 (Staphylococcus)、芽孢杆菌属

(Bacillus)和魏斯氏菌属(Weisiella)，其中葡萄球

菌属(Staphylococcus)在整个发酵过程中呈上升

趋势，而芽孢杆菌属 (Bacillus)和魏斯氏菌属

(Weisiella)呈下降趋势。赵红宇等 [13]利用 16S 
rRNA基因高通量测序技术分析了郫县豆瓣后发

酵过程中细菌的多样性变化，结果显示在后发酵

阶段随着发酵时间的延长，细菌多样性总体呈现

先下降再上升后下降的趋势。关于发酵食品微生

物多样性的研究是当前的研究热点之一，但针对

自然发酵的豆瓣酱微生物群落结构的研究尤其

是前期发酵相关的研究还相对较少。 
本研究以传统郫县豆瓣制作过程中不同

发酵阶段的产物干辣椒醅和蚕豆瓣醅，以及发

酵的最终产物红油豆瓣酱和郫县豆瓣酱为研

究对象，采用 16S rRNA 基因扩增子高通量测

序技术和分析方法比较不同发酵阶段和不同

发酵时段发酵物中的细菌组成成分和丰度，阐

明郫县豆瓣不同发酵阶段发酵产物中的细菌

菌群变化规律，形成郫县豆瓣发酵过程中微生

物组动态组成结构的数据库，为进一步优化发

酵工艺和提高产品质量提供理论依据和基础

数据。 

1  材料与方法 
1.1  材料和试剂 

本研究采集了四川省成都市郫县安德中国

川菜产业化园区郫县豆瓣 2个发酵阶段的 4种发

酵物在发酵初期的样本，分别为第一阶段的干辣

椒发酵阶段(A)和蚕豆瓣发酵阶段(B)，以及第二

阶段的红油豆瓣发酵阶段(C)和郫县豆瓣发酵阶

段(D)。不同发酵过程具体采样时间和位点如表

1 所示。 
干辣椒发酵阶段，自发酵开始之日起，进行

2 次取样，分别为物料混合开始发酵样品和发酵

6 d 的样品，取样点为发酵池正中间物料上表面

以下 1.0 m 深度的点位，每次取样点位相同，编

号为 A0、A2。 
蚕豆瓣发酵阶段，自物料混合放入发酵池开

始发酵之日起，进行 4 次取样，分别为物料混合

开始发酵时的样品、发酵 6 d 样品和发酵 30 d
样品，取样点为发酵池正中间物料上表面以下

0.7 m 深度的点位，每次取样点位相同，编号为

B0、B2、B10。 
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表 1  样本采集点和时间 
Table1  Sample collection point and time 
Fermentation stage Stage Sampling time Sample No. 
Separate Dry pepper fermentation 

stage 
First day A0-1, A0-2, A0-3 
Sixth day A2-1, A2-2, A2-3 

Fermentation stage of broad 
bean clove 

First day B0-1, B0-2, B0-3 
Sixth day B2-1, B2-2, B2-3 
Thirtieth day B10-1, B10-2, B10-3 

Mixed Fermentation stage of red 
oil broad bean 

First day C0-1, C0-2, C0-3 

Sixth day C2-1, C2-2, C2-3 
Fifteenth day C5-1, C5-2, C5-3 

Fermentation stage of 
Pixian broad bean paste 

First day D0-1, D0-2 
Sixth day D2-1, D2-2, D2-3 

 
红油豆瓣发酵阶段，自发酵开始之日起，进

行 3 次取样，物料混合开始发酵样品、发酵 6 d
样品和发酵 15 d 样品，取样点为发酵池正中间

物料上表面以下 0.7 m 深度的点位，每次取样点

位相同，编号为 C0、C2、C5。 
郫县豆瓣发酵阶段，自发酵开始之日起，进

行 2 次取样，物料混合开始发酵样品和发酵 6 d
样品，取样点为发酵池正中间物料上表面以下

0.7 m 深度的点位，每次取样点位相同，编号为

D0、D2。 

1.2  发酵物元基因组 DNA 提取 
取郫县豆瓣不同发酵时期采集的样本

200–250 mg，按照 QIAamp PowerFecal DNA 试

剂盒(QIAGEN)的标准操作流程提取元基因组

DNA。所有 DNA 溶于 Tris 缓冲液中，保存于

–20 ℃冰箱。 

1.3  荧光定量 PCR 检测 
为了鉴定不同发酵物中的细菌数，本研究利

用 Taqman 探针荧光定量 PCR 法检测郫县豆瓣

不同时期发酵物的细菌数。引物及探针信息：F 
(5′-CGTCAGCTCGTGYCGTGAG-3′)，R (5′-CGT 
CRTCCCCRCCTTCC-3′)；探针：FAM-TTAAGTC 
CCRYAACGAGCGCAACCC-TAMRA。PCR 反

应体系：10 μL qPCR 2×Master Mix，0.5 μL KAPA 

dNTP Mix，0.4 μL 正向或反向引物，0.2 μL 探

针和 250 ng 模板 DNA，无菌水补平终体积为

20 μL。PCR 反应条件为：95 °C 2 min；95 °C 10 s，
60 °C 30 s，40 个循环。每个样本做 3 个重复。 

1.4  16S rRNA 基因扩增子高通量测序文库

制备与测序 
本研究采用 2 次扩增方法构建 16S rRNA 基

因 V3–V4 区高通量测序文库，特异性扩增引物

为 341F (5′-CCTACGGGNBGCASCAG-3′) 和

805R (5′-GACTACNVGGGTATCTAATCC-3′)。
PCR 反应体系为：5 μL 5×GC 缓冲液，0.5 μL 
KAPA dNTP Mix，0.5 μL KAPA-HiFi HotStart 
DNA 聚合酶，0.5 μL 正向或反向引物和 50 ng
模板 DNA，最终体积为 25 μL。PCR 反应条件

为：95 °C 3 min；95 °C 30 s，55°C 30 s，72 °C   
30 s，25 个循环；72 °C 5 min。AMPure XP 磁珠

用于纯化 PCR 产物。第二次扩增用以给每个样

本加入不同的 index 序列并添加完 Illumina 测序

所需的所有序列信息。PCR 反应体系为：5 μL 
5×GC 缓冲液，0.75 μL KAPA dNTP Mix，0.5 μL 
KAPA-HiFi HotStart DNA 聚合酶，1.5 μL 正向或

反向引物和 5 μL 纯化的第一次扩增产物产物。

PCR 反应条件为：95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C 
30 s，72 °C 30 s，8 个循环；72 °C 5 min。随后
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通过 0.8XAMPure XP 磁珠纯化扩增产物，完成

文库构建。 
质检合格的 16S rRNA 基因文库，利用

Illumina NovaSeq 6000 测序平台的 Pair-end 250
模式进行测序，所得数据过滤后进行后续的生物

信息学分析。 

1.5  不同发酵阶段产物的微生物菌群统计

和数据分析 
将郫县豆瓣不同发酵阶段 29 个样本采用

FLASH (fast length adjustment of short reads)将
测序得到的双端序列拼接成一条目标区域序列。

对目标序列进行质控过滤，过滤后的序列与参考

数据库 USEARCH 64 bit v8.0.1517 作比对，去除

嵌合体序列得到最终优化序列。通过随机减法，

根据样本的最小值对每个样本的读取次数进行

归一化。根据 97%的序列相似性水平，利用

QIIME 软件包中的 Uclust 算法进行分类操作单

元(operational taxonomic unit, OTU)聚类分析，然

后基于 Silva 参考数据库，对每个样品的 OTUs
进行物种分类学注释，并计算每个物种的相对丰

度。根据 QIIME 软件，并基于加权和非加权

Unifrac 距离矩阵计算样本的 α 多样性，进行主

成分分析(principal component analysis, PCA)。根

据 STAMP 软件，采用两组间分析，运用 Welch’s 
t-test 差异检验算法进行组间差异分析。 

2  结果与分析 
2.1  郫县豆瓣不同阶段不同时期发酵产物

的 α 多样性 
本研究对整个发酵过程的 4 个发酵阶段的

29 个样本进 16S rRNA 基因的 V3–V4 区高通量

测序，每个样本获得 142 477–248 623 条序列

(reads)。所有样本的测序数据均已达到平台期，

不会因为数据量的增加而获得更多的 OTU 数

目，表明所有样本的测序深度均已满足后续生物

信息学分析要求。  
郫县豆瓣不同阶段发酵产物的 α 多样性结

果表明，不同发酵阶段细菌多样性存在显著差异

(图 1)。本研究检测的郫县豆瓣不同发酵阶段细

菌 Shannon 指数和 Chao1 指数均存在显著差异。

不同发酵阶段 Shannon 指数为 1.25–3.50，其中

郫县豆瓣干辣椒发酵阶段 Shannon 指数最低在

1.25–2.10 范围内，其次是蚕豆瓣发酵阶段中发

酵物的 Shannon 指数在 2.50–2.75 范围内。郫县

豆瓣混合发酵阶段的 Shannon 指数显著高于单

独发酵阶段，其中红油豆瓣发酵阶段中 Shannon

指数最高在 3.1–3.5 范围内，郫县豆瓣发酵阶段

Shannon 指数在 2.8–3.0 范围内。不同发酵阶段

中发酵物中细菌的 Shannon 指数变化规律也存

在差异，干辣椒发酵阶段中随着发酵时间的增加

Shannon 指数呈现下降趋势，而蚕豆瓣发酵阶段

中 Shannon 指数为先下降后上升，红油豆瓣发酵

阶段 Shannon 指数先有一个上升的过程后呈现

下降趋势，郫县豆瓣发酵阶段初期 Shannon 指数

一直处于稳定状态。 

作为评价菌群丰富度的 Chao1 指数，在郫

县豆瓣不同发酵阶段的不同发酵时期也表现出

显著差异(P<0.01)，其中红油豆瓣的 Chao1 指数

为 130–107，郫县豆瓣发酵阶段为 93–86，蚕豆

瓣发酵阶段的 Chao1 指数为 30–47，干辣椒发酵

阶段的 Chao1 指数高于豆瓣醅的发酵过程，即

不同发酵过程细菌物种的丰富度为 C>D>A>B。

不同发酵过程的 Chao1 指数的变化趋势与

Shannon 指数具有差异，在干辣椒发酵过程中

Chao1 指数呈现下降趋势，蚕豆瓣发酵过程呈现

先下降后上升，红油豆瓣发酵过程中 Chao1 指

数先下降后上升，郫县豆瓣发酵过程的 Chao1

指数处于稳定状态。 

另外通过对郫县豆瓣同一发酵阶段不同样
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本 Chao1 指数对比可知，在干辣椒发酵阶段，

A0 和 A2 差异不显著(P>0.05)；在蚕豆瓣发酵阶

段，B0、B2、B10 中，B0 和 B2 具有显著差异

(P<0.05)，其他样本两两对比差异均不显著

(P>0.05)；在红油豆瓣发酵阶段，各发酵阶段间

均未检测到显著差异(P>0.05)，在郫县豆瓣发酵

阶段，D0 和 D2 间无显著差异(P>0.05)。 

2.2  郫县豆瓣不同发酵阶段产物的细菌群

落结构 
不同发酵阶段的样本在门水平上的菌群结

构如图 2 所示。在郫县豆瓣不同发酵阶段的 29
个样本中，共检测到 4 个细菌门，分别为厚壁菌

门(Firmicutes)、变形菌门(Proteobacteria)、拟杆

菌 门 (Bacteroidota) 和 放 线 菌 门

(Actinobacteriota)。其中干辣椒发酵阶段样本中

检测到 3 个门，其中变形菌门(Proteobacteria)和
厚壁菌门(Firmicutes)为优势菌门，平均相对丰度

分别为 63%、36%；蚕豆瓣发酵阶段样本中检测

到 4 个菌门，优势菌门为厚壁菌门(Firmicutes)，
平均相对丰度达到 96%；经过混料发酵后，红

油豆瓣发酵阶段和郫县豆瓣发酵阶段的样本中

均检测到 4 个门，优势门均为厚壁菌门

(Firmicutes)和变形菌门(Proteobacteria)，但是平

均相对丰度具有一定差异，红油豆瓣发酵阶段厚

壁菌门和变形菌的丰度分别为 76%和 20%，而

郫县豆瓣发酵阶段的丰度为 68%和 30%。 

 

 
 

图 1  郫县豆瓣不同发酵阶段细菌 Shannon 指数和 Chao1 指数 
Figure 1  Bacterial Shannon index and Chao1 index of Pixian broad-bean paste at different fermentation stages. 
A0: Samples for first day of the dry pepper fermentation phase; A2: Samples for sixth day of the dry pepper 
fermentation phase; B0: Sample for first day of fermentation stage of broad bean clove; B2: Sample for sixth 
day of fermentation stage of broad bean clove; B10: Sample for thirtieth day of fermentation stage of broad 
bean clove; C0: Sample for first day of fermentation stage of red oil broad bean; C2: Sample for sixth day of 
fermentation stage of red oil broad bean; C5: Sample fifteenth day of fermentation stage of red oil broad bean; 
D0: Sample for first day of fermentation stage of Pixian broad bean; D2: Sample for sixth day of fermentation 
stage of Pixian broad bean. 
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图 2  郫县豆瓣不同发酵阶段样本间门水平细菌群落结构 
Figure 2  Phyla level bacterial community structure of Pixian broad-bean paste samples at different 
fermentation stages. 
 

本研究中的 29 个发酵产物样本共检测到 33

个属，干辣椒发酵阶段有 19 个属，蚕豆瓣发酵

阶段有 10 个属，红油豆瓣发酵阶段有 21 个属，

郫县豆瓣发酵阶段有 11 个属，结果如图 3 所示。

不同发酵阶段优势菌属组成差异明显。干辣椒发

酵阶段中共检测到 19 个属，其中排名前三的优

势细菌属为泛菌属 (Pantoea) 、乳酸杆菌属

(Lactobacillus)和假单胞菌属(Pseudomonas)，平

均相对丰度分别为 20%、17%和 12%；蚕豆瓣发

酵阶段中共检测到 10 个属，其中排名前三的优

势细菌属为葡萄球菌属(Staphylococcus)、芽孢杆

菌属(Bacillus)和链球菌属(Streptococcus)，平均

相对丰度分别为 38%、35%和 17%；混料发酵后，

红油豆瓣发酵阶段样品中共检测到 21 个属，排

名 前 三 的 优 势 细 菌 属 为 乳 酸 杆 菌 属

(Lactobacillus)、葡萄球菌属(Staphylococcus)和芽

孢杆菌属(Bacillus)，平均相对丰度分别为 27%、

24%和 13%；郫县豆瓣发酵阶段中共检测到 11

个属，其中乳酸杆菌属(Lactobacillus)、泛菌属

(Pantoea)和科萨孔菌属(Kosakonia)为排名前三

的优势细菌属，平均相对丰度分别为 62%、18%

和 7%。 

2.3  郫县豆瓣不同发酵阶段产物的细菌群

落差异分析 
主成分分析 (principal component analysis, 

PCA)可以直观显示不同环境样本中微生物群

的相似性和差异性，通过 PCA 结果中的点的位

置，可以判断样本间的群落结构是否相近。本

研究对不同发酵阶段初期样本的细菌群落结构

进行了 PCA 分析，结果如图 4 所示，干辣椒发

酵阶段、蚕豆瓣发酵阶段的细菌群落结构差异

明显，混合发酵阶段(红油豆瓣发酵、郫县豆瓣

发酵)的细菌群落结构相较单独发酵阶段的样

本更相似。 
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图 3  郫县豆瓣不同发酵阶段样本间属水平细菌群落结构 
Figure 3  Genus level bacterial community structure of Pixian broad-bean paste samples at different 
fermentation stages. 

 

 
 

图 4  郫县豆瓣不同发酵阶段样本间细菌群落

PCA 
Figure 4  Bacterial community PCA between 
samples at different fermentation stages of Pixian 
broad-bean paste. 

如图 5 所示，列出了在郫县豆瓣和红油豆瓣

发酵阶段具有显著差异的 14 个细菌类群。其中

包括葡萄球菌属、链球菌属、色卤杆菌属、果胶

杆菌属、魏斯氏菌属、赤水杆菌属、嗜热脂肪芽

孢杆菌属、片球菌属、罗森博格氏菌属、科萨孔

菌属、泛菌属、乳酸杆菌属等。图中左侧为柱状

图，显示 2 组间的物种相对丰度差异。右侧为点

棒图，显示 2 组间的物种分别在两组样本中所有

物种的百分比。与郫县豆瓣发酵阶段相比，红油

豆瓣发酵阶段中葡萄球菌属、芽孢杆菌属、链球

菌属、色卤杆菌属、果胶杆菌属、魏斯氏菌属、

赤水杆菌属、嗜热脂肪芽孢杆菌属、片球菌属、

罗森博格氏菌属、塔特姆菌属相对丰度显著增加

(P<0.05)，科萨孔菌属、泛菌属和乳酸杆菌属相

对丰度显著降低(P<0.05)。其中乳酸杆菌属在红

油豆瓣和郫县豆瓣中含量具有明显差异，葡萄球

菌属在红油豆瓣中含量较多，而在郫县豆瓣中含

量极少。而这些红油豆瓣和郫县豆瓣所含有的优
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势细菌不同可能就是导致 2 种豆瓣酱品质风味

有所不同的原因所在[9]。 
2.4  郫县豆瓣不同发酵阶段产物的微生物

菌群功能分析 
本研究利用 PICRUSt 软件预测了郫县豆瓣

不同发酵阶段样本中菌群的功能基因和代谢通

路，并对排名前二十的代谢通路绘制了热图(图

6)。从图 6 可以发现，不同发酵阶段、不同发

酵过程代谢通路的丰度表现出明显的差异。除

细菌生长代谢所需基础代谢通路外，次级胆汁

酸的生物合成在干辣椒发酵阶段和蚕豆瓣发酵

阶段比例很小，但是在经过混合发酵后，在红

油豆瓣和郫县豆瓣发酵过程中比例增加，尤其

是在豆瓣发酵阶段，随着发酵时间的增加，次

级胆汁酸合成的相关基因增加。从总体上看，  

4 个发酵阶段的功能基因都有所不同，在干辣

椒发酵阶段功能基因相对丰度较为稳定，在蚕

豆瓣发酵阶段随着发酵时间的推移，功能基因

的相对丰度越来越高，而在经过混合发酵后，

在红油豆瓣发酵阶段功能基因的相对丰度也是

随发酵时间的推移逐渐升高，在郫县豆瓣发酵

阶段，功能基因相对丰度较为稳定。而郫县豆

瓣和红油豆瓣相比次级脂肪酸代谢相对丰度具

有显著差异，硫辛酸代谢在红油豆瓣中相对丰

度比在郫县豆瓣中高。 

2.5  郫县豆瓣不同发酵产物内细菌数目定

量分析 
荧光定量 PCR 的结果如表 2 所示，每克发

酵物中，细菌总数为 5.91×108–2.00×1011 copy/g，不

同发酵时期的细菌总数存在明显差异。干辣椒发酵

过程细菌数最少为 5.91×108–7.19×108 copy/g，其次

是红油豆瓣发酵过程(3.58×109–7.04×109 copy/g)

和蚕豆瓣发酵过程(1.80×1010–5.32×1010 copy/g)；

细菌数最高的样本为郫县豆瓣发酵阶段为

6.27×109–2.00×1011 copy/g。在郫县豆瓣混合发酵

阶段，随着发酵时间的增加，细菌数有明显上升，

而其他发酵阶段每个样本的细菌数未根据发酵

时间的增加而增加。 
 

 
 

图 5  红油豆瓣和郫县豆瓣发酵阶段样本间差异细菌 
Figure 5  Difference of bacteria between red oil broad-bean paste and Pixian broad-bean paste in fermentation 
stage. 
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图 6  郫县豆瓣不同发酵阶段初期的功能预测 
Figure 6  Function prediction of Pixian broad-bean paste in different early fermentation stages. 
 
表 2  不同发酵时期细菌数 
Table 2  Number of bacteria in different 
fermentation stages (qPCR method) 
Sample Number of bacteria 

(average) 
Sample Number of bacteria 

(average) 
A0 7.19×108 C0 7.04×109 
A2 5.91×108 C2 6.08×109 
B0 2.78×1010 C5 3.58×109 
B2 5.32×1010 D0 6.27×109 
B10 1.80×1010 D2 2.00×1011 

3  讨论与结论 
郫县豆瓣是我国著名的发酵食品，采用的是

独特的开放式半固体发酵体系。目前的研究表

明，豆瓣的不同发酵阶段，微生物组成具有较大

差异。早期的研究，鲍奕达等[1]利用高通量测序

技术检测了蚕豆醅、辣椒醅和混合醅各 7 个样本

在发酵过程中的菌群结构，通过测序结果平均获

得了 36 293 条序列。其中在蚕豆醅中优势菌属

前期主要为葡萄球菌，后逐渐演替为盐单胞菌及

四联球菌，在辣椒醅中优势菌属主要是魏斯氏菌

属、克雷伯氏菌属、明串珠菌属、根瘤菌属、乳

杆菌属及泛菌属，在混合醅中优势菌主要是泛菌

属和魏斯氏菌属。与本研究的 16S rRNA 基因高

通测序结果相对比，本研究中每个样品最低获得

142 477 条序列。且不同发酵阶段豆瓣酱中的菌

群差异明显，在干辣椒发酵阶段中，主要菌群为

泛菌属(20%)、乳酸杆菌属(17%)和假单胞菌属

(12%)；蚕豆瓣发酵阶段，主要是葡萄球菌属

(38%)、芽孢杆菌属(35%)和链球菌属(17%)；红

油豆瓣发酵阶段的优势菌群为乳酸杆菌属

(27%)、葡萄球菌属(24%)和芽孢杆菌属(13%)；
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而郫县豆瓣发酵阶段中乳酸杆菌属(62%)、泛菌

属(18%)和科萨孔菌属(7%)为主要优势类群。在

贾云等[12]的研究报告中发现共通过运用高通量

测序测定 14 个样本，且在整个发酵过程中优势

微生物主要是葡萄球菌属(79.8%)、芽孢杆菌属

(7.5%)、魏斯氏菌属(5.9%)。这 2 项研究结果与

本研究相比，都是不同发酵阶段细菌群落结构不

同，但是三者细菌组成相似，丰度差别较大。同

时我们也发现，不同的研究中虽然物种一致，但

是丰度上存在差异，推断是因为原料产地、发酵

条件、发酵工艺等不同所导致的。 
贾云等[12]在分析传统豆瓣酱微生物群落发

酵演替规律时提出，细菌群落结构的差异可能与

发酵原料相关，干辣椒发酵和蚕豆瓣发酵分别以

辣椒(蔬菜)和蚕豆(谷物)为主要原料，原料成分

差异较大，细菌种类差异明显；而红油豆瓣和郫

县豆瓣是用蚕豆瓣发酵产物和干辣椒发酵产物

按照不同比例混合后再进行发酵，而且两者的发

酵环境也有所不同，因此细菌种类也存在差异。

不同发酵阶段的差异不仅表现在物种组成上，细

菌的多样性在不同发酵阶段间同样存在显著差

异[P=0.001 5 (Chao1)和 P=0.001 4 (Shannon)]。
另外不同发酵阶段的 β 多样性的结果也存在显

著差异，尤其是辣椒醅和豆瓣培的发酵阶段，从

结果中我们也发现辣椒醅的红油豆瓣与辣椒醅

更近，而郫县豆瓣与豆瓣培更近。由于本研究的

不同样本发酵环境和发酵工艺相同，因此我们也

认为不同发酵阶段的微生物差异源自不同发酵

阶段的原材料的差异。 
由 Chao1 指数和 Shannon 指数可知，在不

同的发酵阶段物种的多样性变化趋势不同。在郫

县豆瓣发酵阶段，细菌多样性相对稳定；在蚕豆

瓣发酵阶段，细菌多样性随发酵时间呈现先下降

再所上升的趋势；在干辣椒发酵阶段，细菌多样

性呈现下降趋势。以上 3 个发酵阶段 2 个多样性

指数的变化趋势是一致的，但是在红油豆瓣发酵

阶段，用于评价细菌丰富度的 Chao1 指数展现

出先下降后上升的趋势，而综合评价细菌多样性

的 Shannon 指数则展现出先上升后下降的趋势。

同时也发现，干辣椒发酵与蚕豆瓣发酵阶段 2 个

多样性指数存在差异，干辣椒发酵阶段的 Chao1
指数高于蚕豆瓣发酵，但是蚕豆瓣发酵阶段确有

更高的 Shannon 指数。所以可能是因为红油豆瓣

发酵阶段的发酵环境是有利于某一种细菌的生

长。我们推测这可能也是造成红油豆瓣发酵阶段

2 个多样性指数变化趋势存在差异的原因，因为

红油豆瓣是由蚕豆醅和辣椒醅按 1:5进行混合发

酵形成的。 
对郫县豆瓣不同发酵阶段功能基因的相关

分析可知，在郫县豆瓣发酵的 4 个不同时期都有

许多代谢途径，其中除了维持细菌生命活动的基

本代谢途径以外，还具有像硫辛酸代谢、硫胺素

代谢、次级胆汁酸代谢和安沙霉素的生物合成等

有益的代谢途径。硫胺素又称维生素 B1，有保

护神经系统的作用，还能促进肠胃蠕动，增加食

欲。本研究中，通过细菌的种类推测功能基因发

现硫胺素代谢基因在红油豆瓣中富集，因此认为

红油豆瓣中可能含有更多的代谢硫胺素的细菌，

红油豆瓣中有更多的对人神经系统具有一定的

保护作用。而在郫县豆瓣发酵过程中硫胺素代谢

途径所占比例一直较高，具有生成硫胺素的潜

能。通过对不同发酵阶段推测功能基因可知，次

级胆汁酸代谢在郫县豆瓣发酵阶段中富集，而次

级胆汁酸能够促进促进脂质物质的吸收以及抑

制胆汁中胆固醇的析出，防止胆石的生成，具有

生成胆汁酸的潜能。 
在本研究中郫县豆瓣有 60%以上的细菌属

于乳酸杆菌属。乳酸杆菌属细菌的代谢产物有

50%以上是乳酸，除此之外还有有机酸，胞外多

糖等，均对人体有益[14]。乳酸杆菌已经广泛应
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用于商业化产品，它们能够促进人体肠道健康，

有效地抑制有害细菌的生长繁殖，具有抗菌、抑

制腐菌、提高人体免疫力等功效。乳酸杆菌属是

郫县豆瓣发酵产物(红油豆瓣、郫县豆瓣)中最优

势的菌属，尤其是在郫县豆瓣中，因此可以推断

食用郫县豆瓣对人体健康有益。 
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