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引言
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微生物群落对豆酱风味的贡献01

豆酱中的微生物通过发酵过程产生多种风味物质，直接影响豆酱的口感

和品质。

微生物群落对豆酱营养价值的提升02

微生物在发酵过程中能够合成多种对人体有益的代谢产物，如维生素、

氨基酸等，提高豆酱的营养价值。

微生物群落对豆酱安全性的影响03

部分微生物可能产生有害代谢产物，对食品安全构成威胁，因此了解豆

酱中微生物群落结构对保障食品安全具有重要意义。

豆酱中微生物群落的重要性



解析微生物群落功能

通过分析转录组数据，可以了解微生物群落中基因

的表达情况，进而解析微生物群落的功能和代谢活

动。

发掘新的微生物资源和代
谢产物
宏转录组学技术有助于发现新的微生物种类

和代谢产物，为开发新的食品资源和药物提

供线索。

揭示微生物群落结构

宏转录组学技术能够直接对环境中所有微生

物的转录组进行测序，从而揭示微生物群落

的组成和结构。

宏转录组学技术在微生物研究中的应用



研究目的和意义

建立基于宏转录组学技术的豆酱中活菌群落分…

本研究旨在建立一种准确、高效的豆酱中活菌群落分析方法，为深入
了解豆酱发酵过程中的微生物群落动态变化提供技术支持。

揭示豆酱发酵过程中的微生物群落演替规律

通过分析不同发酵阶段豆酱中的活菌群落结构变化，揭示微生物群落
在豆酱发酵过程中的演替规律。

发掘影响豆酱品质和风味的关键微生物和代谢…

通过比较不同品质、风味豆酱中的活菌群落结构和代谢产物差异，发
掘影响豆酱品质和风味的关键微生物和代谢产物。

为优化豆酱生产工艺和提高产品品质提供理论…

本研究结果将为优化豆酱生产工艺、提高产品品质以及开发新型功能
性食品提供理论依据和实践指导。
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宏转录组学技术原理及流程
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宏转录组学（Metatranscriptomics）是研究环境中全部微生物群落基因转录表达情况的一门科学，通过对环境

中RNA的提取、测序和分析，揭示微生物群落的基因表达调控机制。

宏转录组学定义

宏转录组学是宏基因组学（Metagenomics）的一个重要分支，二者都是研究微生物群落的重要手段。宏基因组

学关注基因组的组成和功能，而宏转录组学则关注基因的表达调控。

宏转录组学与宏基因组学的关系

宏转录组学技术概述



对测序数据进行质量控制、组装、

注释等分析，得到微生物群落的

基因表达谱和代谢通路等信息。

以提取的RNA为模板，利用逆转

录酶合成cDNA，该步骤可以去

除原核生物的rRNA，提高后续分

析的准确性。

从环境样品中提取全部微生物的

RNA，通常采用裂解法或吸附法

等方法。

将合成的cDNA进行高通量测序，

得到大量的序列数据。

cDNA合成

RNA提取

高通量测序

数据分析

宏转录组学技术原理



实验设计
明确研究目的和实验条件，选择合适的样品采集、处理

和保存方法。

cDNA合成和文库构建
以提取的RNA为模板合成cDNA，并构建测序文库。

样品采集
按照实验设计采集环境样品，注意避免污染和RNA降解。

高通量测序
选择合适的测序平台和策略进行高通量测序。

RNA提取和质量控制
采用合适的RNA提取方法，并对提取的RNA进行质量

控制，包括浓度、纯度和完整性等方面的检测。

数据分析
对测序数据进行质量控制、组装、注释等分析，得到微

生物群落的基因表达谱和代谢通路等信息。同时结合生

物信息学方法进行深入挖掘和分析。

宏转录组学技术流程
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豆酱中活菌群落的提取与鉴定
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从不同地区、不同生产工艺的豆

酱产品中采集代表性样品，确保

样品的多样性和广泛性。

样品采集

去除豆酱中的大颗粒物质，如豆

瓣、辣椒等，以获得均匀的液体

样品，便于后续活菌的提取和鉴

定。

样品处理

豆酱样品的采集与处理



将豆酱样品直接涂布在选
择性培养基上，通过培养
后观察菌落形态和数量，
初步筛选活菌。

直接涂布法 稀释涂布法 过滤法

将豆酱样品进行适当稀释
后涂布在培养基上，以降
低菌落密度，便于单菌落
的分离和计数。

利用滤膜过滤豆酱样品，
将活菌截留在滤膜上，再
通过洗脱液将活菌洗脱下
来进行后续分析。

030201

活菌群落的提取方法



形态学鉴定

通过观察菌落的形态、大小、颜色等特征，结合革兰氏染色等染色方法，对活菌进行初步

分类和鉴定。

生理生化鉴定

利用不同底物和酶反应试剂对活菌进行生理生化试验，如糖发酵试验、氧化酶试验等，进

一步确定活菌的种属和代谢特性。

分子生物学鉴定

采用16S rRNA基因测序技术对活菌进行分子生物学鉴定，通过比对已知数据库中的序列

信息，确定活菌的种属和分类地位。同时，结合宏基因组学技术，对豆酱中的微生物群落

结构和功能进行深入分析。

活菌群落的鉴定与分类



04

基于宏转录组学的活菌群落分
析方法建立
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宏转录组学技术
利用宏转录组学技术，提取样本中的总RNA，反转录成cDNA，构
建宏转录组文库。

高通量测序
对构建的宏转录组文库进行高通量测序，获得大量的序列数据。

样本收集
从豆酱生产过程中的不同发酵阶段收集样本，确保样本的代表性。

实验设计与方法
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