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摘  要 : 高通量测序技术的快速发展对食品微生物发酵过程和机制研究产生了深刻的影响，主要体现在食品

微生物生理功能、代谢能力和进化的研究以及食品微生物群落结构、动态变化及其对环境的响应机制等方面。

另外，通过对食品微生物基因组和元基因组进行数据分析，也对食品发酵过程优化、微生物功能改造、食源性

微生物疾病预防和控制等提供了重要的依据。本文总结了近年来利用高通量测序技术对食品微生物基因组和元

基因组进行测序的研究，并探讨了测序技术的发展对食品微生物研究的影响及发展趋势。 
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Abstract:  Next generation sequencing technology has revolutionized studies in fermentation process, in particular, to 
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explore the mechanism by which food microorganisms, including physiology, metabolic pathways, diversity and dynamic 

changes of microbial community. In addition, phylogenetic characteristics of different species or strains of the food 

microorganisms are disclosed. All these aspects will help explain how the microbes are interacting and responding to 

environmental factors. Bioinformatics analysis of genome and metagenome sequence data of food microorganisms could 

provide essential clues to improve fermentation process and function of microbes as well as control and prevention of 

foodborne disease outbreak. In this review, we summarized recent genomics and metagenomics studies on food 

microorganisms. The impact of next generation sequencing for the development and trends of food microorganism 

researches were discussed in details. 

Keywords:  next generation sequencing, food microorganism, metagenomics 

1  引言 

食品微生物是与食品相关的微生物总称，

主要包括食品发酵微生物和工业生产用食品微

生物；从广义角度看，食源性致病微生物也应

该属于这个范畴。 

在工业生产中使用的食品微生物主要是利

用其生理特性生产某些食品组分或者改进食品

的功能。微生物用于食品发酵在国内外均具有

非常悠久的历史，发酵食品不仅具有重要的食

用价值，也具有重大的工业价值。用于发酵的

食品微生物主要包括丝状真菌、酵母和细菌，

或者是这些微生物共同作用的结果。在发酵过

程中，食品微生物的主要作用包括可以通过生

成乙醇、有机酸、细菌素等代谢物抑制其他微

生物的生长从而更好地保存食物；通过抑制病

原体或者消除有毒化合物来提高食品的安全

性；增加食品的营养或者风味[1]。例如，酵母菌

可以在发酵过程中将面粉中的糖类物质分解产

生 CO2、醇、醛和有机酸等物质，因此在酿酒

的过程中发挥了重要的作用。乳酸菌是最重要

的食品微生物之一，参与了酱油、泡菜等食品

发酵过程，其代谢产生的乳酸能有效防止食物

腐烂。醋酸菌则广泛地运用在食醋，可可饮料

和白酒的酿造中[2]。近年来，利用微生物发酵生

产食品添加剂迅速发展，微生物发酵法生产醛

类、酮类、内酯、萜类化合物等风味物质是食

品中风味物质的重要来源[3]。 

另一方面，微生物会造成食品的腐烂，给

人类的健康带来危害。食源性致病菌是指在食

品的加工和流通过程中引入的病原菌，由于其

在食品中存活、生长代谢并引起食物的变质和

破坏，是引发食品安全事故的主要因素，其中

沙门氏菌、大肠杆菌、单增李斯特菌和肉毒梭

状芽孢杆菌等都是重要的食源性致病菌[4]。 

早期的食品微生物研究主要依赖于传统的

微生物技术，如纯培养技术、菌种改造技术、

发酵条件优化技术等。人们对食品微生物的研

究，产生了大量关于微生物的生理生化性状、

功能特性、食品发酵过程参数等信息。随着高

通量测序技术的发展，产生了大量的食品微生

物基因组和元基因组数据，对食品微生物的研

究方法和研究内容产生了深远的影响。微生物

全基因组是指微生物的完整的基因组核苷酸序

列信息，利用该信息能够分析基因组结构，认

识其生物学功能，对具有重要应用价值的微生

物进行深入的研究。由于大量环境中的微生物

难以分离培养，并利用传统的方法进行全基因
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组测序，Handelsman 提出了元基因组的概念。

元基因组 (Metagenome)，也称微生物环境基因

组或群落基因组，是指生境中全部微小生物遗

传物质的总和，包含了可培养的和未可培养的

微生物的基因[5]。元基因组数据使得人们能够系

统地分析微生物的代谢、微生物群落的相互作

用及其对环境的反应机制。 

2  高通量测序技术的发展 

1953年，James Watson和 Francis Crick共

同提出了 DNA双螺旋结构，标志着生命科学的

发展进入了分子生物学阶段，并由此引发了一

场生命科学和生物技术革命。随后，DNA 测序

技术便应运而生，随着以 Sanger 测序技术为基

础的第一代测序技术不断发展，人类基因组计

划于 1990 年正式启动，截止到 2004 年人类基

因组计划的测序工作基本完成[6]，正式进入了后

基因组时代。传统的测序方法已不能满足测序

深度和测序效率等大规模测序的需求，促使了

以罗氏公司的 454、Illumina公司的 HiSeq以及

life technology公司的 SOLiD、Ion Torrent为代表

的新一代测序技术 (Next-generation sequencing，

NGS) 的诞生[7]，其显著特点是高通量，测序准

确率明显优于以 Sanger 测序为代表的第一代测

序技术，价格也大幅降低。454 life sciences 是

2004 年左右推出的第一批基于焦磷酸测序法的

商用超高通量基因组测序系统，有速度快、读

长较长、准确性高等优势，但由于其通量低、

成本高等缺点，目前已逐步退出市场。随着对

测序技术的改进，Illumina、Life technology 等

公司生产的新一代高通量测序平台开始占据主

流地位。Illumina公司的 Solexa和 Hiseq是目前

占据主要市场的第二代测序仪，采用的是边合

成边测序的方法，具有通量高、耗时短、成本

低等特点。Life technology 推出的 Ion Torrent

的核心技术是通过半导体技术在化学和数字信

息之间建立联系，解读碱基信号，具有准确性

高、速度快、成本低的优势[8]。 

3  利用高通量测序技术开展食品微生物

研究的发展迅猛 

由于测序技术的飞速发展，使得进行全基

因组测序无论是时间还是费用都大幅降低，因

此近年来对食品微生物基因组和元基因组的研

究也呈现出迅猛增长的态势。基因组分析能够

系统研究单个微生物的代谢过程以及对环境的

响应。中国学者对分离自马奶酒中的专利菌干

酪乳杆菌 Lactobacillus casei BD-II[9]和酸奶发酵

菌株保加利亚乳杆菌 Lactobacillus delbrueckii 

subsp. bulgaricus strain ND02[10]，韩国学者对泡菜

发酵的香肠乳杆菌 Lactobacillus farciminis[11]、棒

状 乳 杆 菌 Lactobacillus coryniformis subsp. 

coryniformis[12] 和 高 丽 魏 斯 氏 菌 Weissella 

koreensis[13]，德国学者对分离自奶酪表面的变异

棒状杆菌 Corynebacterium variabile[14]和棒状杆

菌 Corynebacterium casei[15]都相继进行了全基

因组测序，并且进行了相关的比较基因组、代

谢能力的分析。 

由于测序效率以及测序质量的提高，越来

越 多 的 物 种 被 进 行 全 基 因 组 重 测 序 

(Resequencing)。全基因组重测序是对已知参考

基因组序列的物种进行不同个体间的基因组测

序，并在此基础上对个体或群体进行差异性分

析，剖析物种遗传和进化的过程，获得新的功

能基因。2014 年，日本学者 Kamada 等同时利

用第三代测序仪 PacBio RS sequencer和第二代
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测序仪 Illumina MiSeq 对纳豆枯草芽孢杆菌

Bacillus subtilis BEST195进行了重测序，得到

了一个更为完整和高质量的全基因组序列，填

补了之前对该菌株测序的空白部分，并发现了

330个新的蛋白质编码序列[16]。 

由于测序成本的大幅降低，对不同的亚种

和菌株进行测序，利用比较基因组的方法，构

建某个物种的泛基因组 (Pan-Genome) 也成为

可能。2005年，Tettelin等提出了微生物泛基因

组概念，包括核心基因组 (Core genome) 和非

必需基因组 (Dispensable genome)。其中，核心

基因组指的是在所有菌株中都存在的基因；非

必需基因组指的是仅在部分菌株中存在的基

因，由于非必需基因的数量巨大，泛基因组比

单个基因组的要大几个数量级[17]。泛基因组对

于研究微生物在不同环境的适应性具有重要的

价值。2013 年，Tamara 等对 34 株不同的副干

酪乳杆菌 Lactobacillus paracasei菌株进行了测

序和比较基因组分析，包括其核心基因组和非

必需基因组。每个基因组大概包含 2 800–3 100

蛋白质编码基因，其泛基因组大概包括 4 200个

直系同源，其中 1 800个为必需基因。必需基因

包括与宿主相互作用相关的基因和一些形成支

链脂肪酸的基因，可变基因包括一些假设蛋白、

糖代谢或者细胞表面相关的蛋白，EPS 合成蛋

白等，说明了 Lactobacillus paracasei 对不同生

态的适应性[18]。  

食品微生物发酵通常是一个复杂的过程，

在发酵微生物群落中存在着大量难以培养的微

生物，元基因组测序分析成为研究微生物群落

动态变化及其相互作用的重要手段[19]，在传统

食品如泡菜、白酒，规模化的工业发酵如啤酒、

乳制品以及研究食品的腐败过程中，都已经广

泛地使用。中国学者对普洱茶发酵过程的元基

因组进行了测序分析，得到了微生物的群落结

构和代谢功能的基本信息，并对萜类和酮类化

合物等次级代谢产物的生物合成途径进行了详

细分析[20]。日本学者 Takahashi利用高通量测序

对工业规模的啤酒和啤酒类饮料的发酵过程的

微生物群落结构进行了分析，发现细菌的菌群

多样性随着煮沸、发酵前期、发酵后期、过滤

等过程，产生了极大的变化[21]。爱尔兰学者通

过对奶酪发酵中一天的不同时间段的微生物群

落进行测序发现，由于环境因素的变化，在奶

酪发酵的整个过程中，稍晚时间段的奶酪比稍

早时间段的有着更加丰富的细菌多样性[22]。 

MG-RAST (http://metagenomics.anl.gov/) 是

由美国阿贡国家实验室开发的对元基因组数据

进行储存和分析的一个重要平台，目前已经注

释了超过 20万个元基因组，并开放了 3万多个

元基因组的原始信息。其中，与食品微生物相

关的元基因组项目见表 1。由表中可见，进行食

品微生物元基因组分析的样本主要来自于牛

奶、奶酪等乳制品以及泡菜等发酵食品。进行

数据分析的种类既包括利用 16S rRNA 分析元

基因组的多样性，又包括对整个元基因组进行

测序，分析其群落功能和代谢能力。 

4  高通量测序技术在食品微生物研究中

的主要应用 

4.1  全基因组测序在改善食品微生物功能研

究中的应用 

通过对食品中的微生物进行全基因组测

序，并对数据进行生物信息学分析，能够帮助

预测对发酵过程或者产品的性能产生重要作用

的基因，提供关于菌种的代谢途径及其与环境 
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表 1  重要的元基因组测序项目及数据 

Table 1  Important projects and data of metagenome 

Project or description (Number of metagenome) Biome Feature Material 

Metagenomic Analysis of Kimchi (13) Food Food Food 

MAP unmarinated broiler (1) Food Food Food 

Metagenome from marinated broiler file strips (1) Food Food Food 

Metagenomic DNA was isolated from buttermilk 
sample and the bacterial diversity of the sample was 
assessed by 16S based bacterial tag encoded FLX 
amplicon pyrosequencing (1) 

Food Food Food 

The bacterial and fungal diversity in Mongolian 
naturally fermented milk in Russia (36) 

Terrestrial biome Dairy Yogurt 

Cheese rind biofilm samples from 137 cheeses, 
produced in 10 different countries, were analyzed by 
Illumina sequencing of the bacterial 16S rDNA (V4 
region) and the fungal ITS1 region (2) 

Temperate 
broadleaf and 
mixed forest biome

Biofilm Cheese product 

Illumina data from Dutton Lab cheese rind survey (24)
Temperate mixed 
forest biome 

Biofilm Cheese product 

Sequences of colustrum and milk of 1 and 6 moths (42) Tundra biome City Breast milk 

Kefir supplementation (10) Terrestrial biome 
Livestock-associated 
Habitat 

Dairy product 

Grape must metagenome (8) Terrestrial biome Vineyard 
Fermented fruit 
product 

Data source：http://metagenomics.anl.gov/  

 

之间相互作用的信息，从而对菌种进行筛选和

优化提供重要的指导，提高菌种性能。随着乳

制品行业的发展，以及人们对健康的关注，越

来越多的益生菌被测序。2012 年，印度学者

Prajapati 等相继对瑞士乳杆菌 Lactobacillus 

helveticu[23] 、 鼠 李 糖 乳 杆 菌 Lactobacillus 

rhamnosus[24] 和 嗜 热 链 球 菌 Streptococcus 

thermophiles[25]进行了全基因组测序，并对

Streptococcus thermophiles MTCC 5461和 CNRZ 

1066 进行了比较基因组分析。通过分析，表明

与益生特性相关的基因如耐酸 (谷氨酸转运蛋

白)、β-半乳糖苷酶、产细菌素等在这两个基因

组中都相对保守，MTCC 5461的基因组中，还

含有一些 DNA调控和合成的特有基因。但是，

在其他致病性的链球菌属，如酿脓链球菌

Streptococcus pyogenes 和 肺 炎 链 球 菌

Streptococcus pneumoniae 中，普遍存在的编码

解旋酶 RecQ的基因，在 MTCC 5461和 CNRZ 

1066等益生菌中则不存在，RecQ是负责维持基

因组稳定性的重要酶。 

全基因组测序是研究微生物多样性的一个

重要手段，随着测序数据的不断丰富，通过对

同属或同种内的菌种基因组序列进行比较，发

现存在着相当大的基因和功能的多样性。可以

发现，由于不同的环境原因，对同属内菌种或

同种内菌株在基因的构成或表达水平上，也有

着显著的差异，对于食品微生物的研究也有着

重要的意义。对食品来源的微生物和非食品中

的微生物进行比较分析研究，能够发现很多对

于食品的功能特性有重要价值的基因。荷兰学



吴林寰 等/高通量测序技术在食品微生物研究中的应用 

☏：010-64807509 ：cjb@im.ac.cn 

1169

者 Bachmann 等对分离乳制品和非乳制品来源

的 84株乳酸链球菌 Lactococcus lactis中涉及氮

代谢和脂肪酸代谢的 5 种关键酶进行分析，发

现在基因的表达和调控方面存在显著的差异，

也说明基因调控的变化是菌种进化的重要动  

力[26]。肠球菌 Enterococci bacteria 是一种能造

成菌血症、心内膜炎等感染的重要的致病菌，

然而，近年的研究发现，Enterococci bacteria的

某些菌株不仅没有致病性，反而是作为一种益

生菌在使用。例如屎肠球菌 Enterococci faecium 

T-110 能够缓解腹泻并且促进康复，已经作为一

种益生产品在广泛使用。2015 年，印度学者对

Enterococci faecium T-110 进行了全基因组测

序，并且与致病性和非致病性的 Enterococci 

faecium 进 行 了 比 较 基 因 组 分 析 ， 发 现

Enterococci faecium T-110有 348个特有的开放

阅读框架，编码 ABC 转运蛋白，ABC 转运酶，

细菌素以及细菌素相关的膜整合蛋白，这些蛋

白大部分都具有已知的抗菌活性。而与 VFDB

数据库中的 40个毒性基因进行对比，发现包括

屎肠球菌表面蛋白 (esp) 在内的 32个毒性基因

是不存在的，这也说明即使是同一属内的菌株，

由于环境的差异也会导致进化差异[27]。 

水平基因转移  (Horizontal gene transfer, 

HGT) 指在差异生物个体之间，或单个细胞内部

细胞器之间所进行的遗传物质的交流。进行基

因转移的个体可以是远缘的，甚至没有亲缘关

系的生物个体。发生在食品微生物之间的水平

基因转移会使微生物产生新的代谢特征，例如

对底物的利用、细菌素、表多糖、生物胺的产

量，抗生素抗性等。如果通过基因转移获得的

有利的基因，能够促使性状得到改变或者发酵

过程的指标得到提升，相反，如果获得的是有

害的基因，则会有可能产生食品安全等问题[28]。

通过比较基因组学的方法，能够研究食品微生

物的水平基因转移。希腊学者 Konstantinos等对

从乳制品中分离的 Streptococcus macedonicus 

ACA-DC 198进行比较基因组研究发现，其基因

组中含有能够适应牛奶环境的基因，例如乳糖

和半乳糖代谢，酪蛋白水解系统，噬菌体抗性

能力等基因簇，这些基因簇都展示了与无乳链

球 菌 Streptococcus agalactiae 、 中 链 球 菌

Streptococcus intermedius 、 乳 酸 乳 球 菌

Lactococcus lactis和 Streptococcus thermophiles

等菌株之间极高的序列相似性，显示这些菌株

可能是水平基因转移的供体[29]。 

利用性能更加优异的出发菌株，或者优化

发酵的过程，是提高食品发酵产物的口味、功

能物质、营养成分、产量的重要手段。利用全

基因组数据，进行全基因组规模的代谢网络重

构，利用计算的方法，对代谢能力进行预测和

模拟，实现菌株的改造或者发酵过程的优化。

目前，对酿酒酵母 Saccharomyces cerevisiae 的

研究日益增加，产生了大量的基因组数据和实

验数据，将二者结合，对酿酒酵母进行全基因

组规模的代谢网络重构，利用这个模型就能够

对发酵过程中的代谢物的产生和消耗进行研

究，模拟在不同条件下代谢反应的过程，从而

对基因的功能进行更加准确的研究[30]。基因组

规模的代谢网络可以用来研究基因型和表型之

间的关系，比较不同物种之间的差异，也能够

提供一个整合转录组、蛋白质组和代谢组数据

的框架。在乳酸菌研究方面，目前已经有 4 个

物种建立了代谢模型。 Lactococcus lactis 

MG1363 的代谢模型用来研究奶酪发酵中的碳

代谢和氮代谢形成风味物质的过程[31]。胚芽乳
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杆菌 Lactobacillus plantarum的代谢网络用来评

估 菌 种 的 营 养 需 求 [32] 。 罗 伊 氏 乳 杆 菌

Lactobacillus reuteri JCM1112 的代谢网络重构

用来研究菌株的益生特性 [33]。 Lactobacillus 

casei ATCC 334和 12A的代谢网络模型用来分

析基因型和菌种的生理功能之间的关系，从而

为菌种的工业改造提供依据[34]。 

4.2  高通量测序技术在食品安全研究中的应用 

食品安全是食品工业中的一个重要研究领

域，其中，由于微生物腐败导致的食品安全问

题是研究重点。利用全基因组测序，对食品中

的有害微生物进行全基因组测序，从而进行包

括毒力因子的鉴定，生存机制的研究等。鱼乳

球菌 Lactococcus piscium 是导致食品腐败的嗜

冷乳酸菌，主要在冷藏的包装肉类食品中分离

得到。芬兰学者 Margarita 等对 Lactococcus 

piscium MKFS47 进行全基因组测序并将其与

Lactococci 的其他 29 个基因组进行了比较基因

组分析，发现在生成腐烂物质的过程中，丙酮

酸代谢途径上存在差异，导致转变成了异型发

酵，同时，Lactococcus piscium MKFS47所特有

的基因，使其能够产生对肉类物质有害的化合

物[35]。环境和过程的参数的不同，可能对微生

物的群落结构和动态变化产生影响，从而影响

导致食品腐烂变质的微生物的生长差异，引起

食品安全问题。利用快速的 16S rRNA测序的方

法，对环境和过程的变化进行监测，有助于了

解微生物的生存机制，并做出有效地控制。通

过对存储在真空、空气和气调保鲜包装等不同

环境中牛排中的微生物群落结构及代谢物的变

化进行监控，发现牛肉的存储时间随着微生物

的群落结构以及代谢物的产生有着巨大的差

异，从而能对牛肉的保鲜条件进行指导[36]。 

高通量测序在分析微生物所引起的食品安

全事件中也发挥着重要的作用。与传统方法相

比，高通量测序能快速、准确地提供毒株的基

因组特征信息，从而对引起疾病的微生物菌株

进行溯源研究。沙门氏菌是 1 种常见的食源性

致病菌，在各类细菌性食物中毒中占有极高的

比例。全基因组测序的方法目前已经广泛地运

用到了沙门氏菌引起的食物中毒的溯源和追踪

研究中。英国科学家通过全基因组测序分析了

2013 年暴发的沙门氏菌感染，证实了分离自蛋

黄 酱 的 鼠 伤 寒 沙 门 氏 杆 菌 Salmonella 

typhimurium DT 8导致人类感染[37]。为了实现快

速鉴定的目的，Georgia 大学的科学家建立了

SeqSero数据库，能够对 Salmonella不同血清型

的原始测序数据或者全基因组数据进行比对。 

2012 年 3 月，由美国食品药品监督管理局 

(FDA)，加州大学戴维斯分校，安捷伦公司，美

国疾病预防和控制中心等机构共同合作，提出

100 K食源性病原微生物基因组测序计划。该计

划的目的是利用高通量测序平台，进行 10万株

食源性病原菌基因组测序，从而建立最大的公

共数据库，研究致病菌的致病性、药物反应等

生物特性，以帮助鉴定食源性病原菌并进行溯

源，从而在食源性危机爆发时，在最短的时间

能够进行反应和处理。该项目测序产生的数据

将全部通过 NCBI进行公开，对食品安全研究提

供最重要的参考数据源  (http://100kgenome. 

vetmed.ucdavis.edu/index.cfm)。 

4.3  利用高通量测序进行食品微生物元基因

组研究 

食品微生物发酵作为一种传统的发酵过
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程，通常是混合发酵，其微生物的菌群结构相

对复杂，且具有难以分离或培养的成分，因此，

通常对于发酵过程及菌群间的相互作用知之甚

少，而元基因组的方法不需要对菌株进行分离

而直接测序，对于食品微生物的群落研究非常

有效。 

在对微生物群落结构及其变化的研究中，

通过 16S rRNA测序，能够快速和高效地监控发

酵过程中的参数变化，如原材料的量，菌种条

件，群落结构等动态变化，将微生物的群落结构

和过程参数进行结合分析。例如，为了研究汾酒

的微生物发酵群落结构和发酵过程的微生物的

组成，对细菌 16S rRNA和真菌 ITS序列克隆文

库和焦磷酸测序分别进行了测序。结果显示，相

较真菌，细菌有着更加丰富的多样性，在窖泥的

表面，主要是乳杆菌科 Lactobacillaceae，而在空

气和水分相对稀少的窖泥内部，则主要是以芽

孢杆菌科 Bacillacae为主。真菌的含量在汾酒发

酵过程中保持相对稳定[38]。 

然而，由于 16S rRNA序列的高度保守性，

对于相似性较高的种或菌株则难以用来进行分

析。此时，通过对整个群落的基因进行直接测

序则能够对微生物群落进行更加系统的研究，

也更加全面地了解食品发酵过程中微生物群落

的复杂性。美国哈佛大学学者 Wolfe对 24种不

同的奶酪表皮群落进行了元基因组直接测序，

揭示了其中 24种主要的细菌和真菌，并将其作

为一种模式生态系统，用来研究微生物之间的

相互作用和变化机制[39]。  

微生物元基因组的研究及数据的分析很大

程度上依赖于参考菌株数据库的丰富度。例如，

传统奶酪的发酵是一个典型的微生物群落作用

的结果，然而，目前对奶酪发酵的群落结构、

安全性、不同微生物作用等特征的研究还不够

成熟，一个重要的原因就是参考菌株数据库的

缺乏。Almeida等利用低成本测序方法建立了一

个奶酪菌群的参考菌群数据库，挑选了分离自

乳制品的 67个属 137个物种的 142株细菌的基

因组进行了测序，并且重构了 117 个基因组。

其中克吕沃尔菌属 Kluyvera、黄球菌属

Luteococcus 和海生乳杆菌属 Marinilactibacillus

等微生物的信息目前在公共数据库中还未出

现，对乳制品微生物群落研究起到了重要的作

用[40]。 

对微生物群落不同角色的功能研究就更加

困难，利用元基因组数据，构建元代谢途径 

(Meta-pathway)，能够为微生物群落的代谢特征

提供更加详细的解析。例如，利用元基因组测

序的方法，对巴西可可豆菌群进行分析，发现

酵母、乳酸菌和醋酸菌是发酵菌群的主要微生

物，其中，酵母主要在发酵的初始阶段用于可

可浆的脱水作用，碳水化合物的分解并产生乙

醇。在发酵过程中，乳酸菌的作用能消耗葡萄

糖、果糖和柠檬酸，从而产生乳酸、醋酸和甘

露醇。随着环境的变化，醋酸菌逐渐发挥了主

要作用，将乙醇和乳酸氧化成醋酸再进一步将

醋酸氧化生成二氧化碳和水[41]。但是，在这个

过程中具体的代谢途径、某条特定的代谢途径

对于化合物生成的作用、各个物种之间的相互

作用及其机制都是不清楚的。因此，Illeghems

等进一步地基于元基因组测序数据，构建了元

代谢途径，详细解析了可可豆发酵过程中不同

微生物在各代谢物产生中的作用[42]。 
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5  展望 

随着测序技术的发展，基因组与元基因组

技术成为食品微生物研究最重要的推动力之

一。2008年 PacBio公司开发了第三代单分子测

序技术，以其更快速、更准确和更廉价等特点

为未来测序市场带来颠覆性的影响。未来，高

通量测序技术将进一步在以下方面为食品微生

物研究提供重要的支持：1) 利用基因组规模的

代谢网络重构与模拟，能够对微生物进行系统

水平的研究，并为微生物的调控提供重要线索；

2) 利用基因组技术、元基因组技术与转录组、

代谢组等其他组学技术相结合，能够更加全面

地研究食品微生物群落的代谢物、代谢能力、

生态组成和动态变化等信息；3) 利用生物信息

学工具和大数据的方法，建立预测模型，对食

品微生物及其群落的特征及其变化进行研究，

也将成为一个重要的方向。 
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