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摘  要: 形成黑茶主要品质特征的渥堆(或发花)工艺中的微生物来源于自然环境, 不同地区黑茶的微生物多样

性存在较大差异, 为探讨黑茶微生物群落特征, 本文综述了近年来国内外黑茶微生物方面的研究结果、黑茶微

生物群落组成及安全分析。结果表明, 曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)和散囊菌属(Eurotium)是黑茶微

生物群落主要的组成部分, 曲霉属真菌存在于黑茶加工的各个环节, 青霉属真菌在初制渥堆过程中极少检出, 

但普遍存在于贮存环节。采用宏基因组技术对普洱茶渥堆样进行研究发现, 细菌是其微生物群落的主要部分, 

细菌与普洱茶品质特别是其功能成分的关系需要进一步研究。黑茶产品食源性细菌毒素风险极低, 虽然存在大

量真菌, 但黑茶在安全仓储下极少检出真菌毒素, 正规厂家生产的黑茶产品是相对安全的。 
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ABSTRACT: Microorganism in the process of pile-fermentation (or Fahua-fermentation) which form the main 

quality of dark tea come from natural environment, and there are great differences in microbial diversity in different 

areas of dark tea. This article summarized several international research results of the microbial diversity in dark tea 

recently, microbial community and safety analysis in order to discuss on the microbial community characteristics of 

dark tea. The results showed that, Aspergillus, Penicillium and Eurotium mainly composed of microbial communities 

in dark tea. Aspergillus fungi presented in all aspects of the dark tea processing, and Penicillium fungi was rarely 

found during the beginning of pile fermentation process, but widespread in storage. The sample of Pu-er tea in pile 

fermentation were investigated by metagenomic technology, which found that bacteria was the main part of microbial, 

so it was necessary to further study on the relationship of bacteria and the quality of Pu-er tea, especially its 

functional components. The health risk of foodborne bacteriotoxin in dark tea products was rarely. Although there 

were a large number of fungi, mycotoxin was detected rarely in dark tea which was stored safely, so there was no 



3542 食品安全质量检测学报 第 7卷 
 
 
 
 
 

 

need to worry about drinking dark tea produced by regular manufacturers. 

KEY WORDS: Fu Brick tea; Kang Brick tea; Pu-Er tea; Liupao tea; microbes 
 
 

1  引  言 

黑茶的品质形成分为初加工和精加工两个阶段。黑茶

初制过程中, 渥堆是其品质形成的关键工艺。微生物以茶

叶为底物, 通过代谢途径改变茶叶生化成分, 形成黑茶特

有品质。黑茶经精制加工后, “发花”是茯砖茶品质形成的关

键工艺。通过“冠突散囊菌”的生长发育, 转化茶叶底物, 形

成茯砖茶特有的“菌花香”品质特征。近年来, 学者对黑茶

加工过程中微生物进行了大量研究, 主要关注于微生物群

落的种属组成、渥堆环境微生物多样性分析、渥堆过程品

质成分变化规律、胞外酶活性等相关特性、安全性评价方

面的研究。本文综述了黑茶微生物方面的研究和微生物潜

在安全性问题, 以期根据科学研究成果提出黑茶加工及贮

存过程中的微生物种群多样性的相关建议, 以提高黑茶品

质和防范黑茶饮用安全风险。 

2  黑茶的发展、特性与现状 

黑茶是我国六大茶类之一, 初制按照“杀青-揉捻-渥

堆-干燥”的工序进行[1], 历史上属于边销茶, 是饮食结构

以“高脂高蛋白”为主的边疆少数民族用以“消食去腻”不可

或缺的饮品。边疆少数民族有“宁可三日无食, 不可一日无

茶”的说法。由此可见黑茶在我国边疆少数民族日常生活中

的地位。随着人们对黑茶保健功效的不断重视, 以及市场

对黑茶“越陈越香”品质特征的不断追捧, 黑茶产业得了极

大的发展。黑茶产区也不断扩展。据中国茶叶流通协会统

计数据显示, 全国 2014年黑茶总产量约 28万吨, 占茶叶总

产量的 13.4%, 较 2013 年增长 4 万吨, 增幅 26%, 其产量

是当年仅次于绿茶产量的第二大茶类[2]。有报道表明, 云

南省 2014 年普洱茶产值已超过百亿元人民币[3], 湖南省

2014年黑茶产值约合 80亿元人民币[4]。 

3  黑茶微生物多样性分析 

3.1  黑茶微生物多样性分析技术的发展 

微生物多样性是指微生物所有的生命形式、生态系、

生态过程以及可以认识到的有关基因、类群和分子水平上

的遗传特性。微生物鉴定是黑茶微生物研究的重要方面, 

微生物鉴定方法包括形态、生化水平、核酸水平及蛋白质

水平[5]。可归纳为两种主流思维, 一是源于分类学基本方

法, 依据微生物形态特征、生理生化特征等镜检图片或生

化指标等表型进行归类的分类鉴定方法, 该类技术使用分

类学检索表按照表观形态进行逐层检索, 最后得出分类学

地位。该类方法步骤复杂, 培养条件标准严格, 实验周期长, 

比对过程存在主观误差, 同时基于微生物纯培养技术的限

制, 在现代环境微生物多样性分析研究中逐显劣势; 二是

依据进化过程物种核酸保守序列表现的同源化差异而构建

同源保守序列的系统进化树, 按同源性匹配指数反映微生

物分类学地位的现代分类法, 其目标是探寻各种生物之间

的进化谱系, 建立反映生物系统发育的分类系统。依据保

守序列进行同源性匹配需要基于核酸序列数据库的建立, 

数据库数据越丰富, 可操作性越强。 

核酸水平的鉴定技术发展经历以下阶段: 基于纯培

养的 ITS序列分析技术、聚合酶链式反应的变性梯度凝胶

电 泳 (PCR-denatured gradient gel electrophoresis, 

PCR-DGGE)分析技术、16S/18S 分析技术和宏基因组技术
[6]。郑小玲等[7]采用生化鉴定技术、18S序列分析技术和宏

基因组测序技术进行鉴定方法比对, 在对实验室环境中采

集的 248株细菌和 6株霉菌进行研究时发现 18S保守序列

测序鉴定结果与生化鉴定结果比对种水平一致率达 10/28, 

属水平一致率达 23/28。通过再次镜检结果、菌落形态和生

长特性可确保鉴定结果应以 18S保守序列鉴定结果为准。

而在对分离菌株混合后采用宏基因组技术进行鉴定时却发

现宏基因组鉴定结果假阳性较高, 表明该方法在测序技术

和分析方法方面还需要进一步完善。 

3.2  黑茶微生物多样性分析 

微生物的作用可参与到黑茶加工的初制、精制及贮存

过程的多个环节, 黑茶微生物多样性研究成果多侧重于渥

堆或发花工艺及成品茶的贮存方面。 

3.2.1  黑茶初制过程微生物多样性分析 

黑茶初制工序为杀青、揉捻、渥堆和干燥。渥堆是黑

茶初制品质形成的关键, 其实质为微生物在湿热作用下呼

吸放热、利用胞外酶活以理化作用和生化作用为动力促进

茶叶底物内含成分的变化[8], 形成叶色黑润、滋味醇和、

香气纯正或带陈香、汤色红黄明亮的品质特征[9]。而微生

物的来源并非人工接种, 通过对普洱茶的溯源分析发现, 

渥堆过程中的微生物主要来源于茶树生长区域的空气、茶

树内生和茶叶加工环境中[10]。 

周红杰[11]、赵龙飞等[12]基于纯培养技术在针对普洱茶

加工过程中的微生物种类进行研究发现 : 黑曲霉

(Aspergillus niger)、青霉(Penicillium)、根霉(Rhizopus)、灰

绿曲霉(Aspergillus glaucus)和酵母(Yeast)等微生物存在于

普洱茶的整个加工过程中 , 渥堆初期黑曲霉 (Aspergillus 

niger)生长迅速, 至第一翻时其数量已达可培养微生物的

80%, 其 次 为 酵 母 菌 (Saccharomyces) 、 灰 绿 曲 霉
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(Aspergillius gloucus)、根霉(Rhizopus)、青霉(Penicillium), 

从第三翻至渥堆结束时, 黑曲霉数量回落而酵母菌大量生

长。张阳等[13]在研究普洱茶渥堆过程中真菌群落结构的变

化时验证了上述观点, 表示除了黑曲霉为普洱茶渥堆过程

中的优势真菌外 , 还存在酿酒酵母 (Saccharomyces 

cerevisiae)和光孢青霉(Penicillium glabrum)。陈可可等[14]

从云南省不同地区的普洱熟茶渥堆样中分离出了曲霉属的

温特曲霉烟色变种(Aspergillus wentii Wegner var. fumeus Qi 

&Sun)、帚状曲霉(Aspergillus penicilliodes Speg.)、具黄曲

霉(Aspergillus aureolatus Munt. -Cvet.&Bata)、埃及曲霉

(Aspergillus egyptiacus Moub.&Moust)、臭曲霉(Aspergillus 

foetidus Thom&Raper)、日本曲霉原变种 (Aspergillus 

japonicus Saito var. japonicus)以及局限灰曲霉(Aspergillus 

restrictus Smith)。李晨晨等[15]研究发现, 普洱茶渥堆样中

存在凝结芽孢杆菌 (Bacillus coagulans)、枯草芽孢杆菌

(Bacillus subtilis)、地衣芽孢杆菌(Bacillus licheniformis)、

热嗜淀粉芽孢杆菌(Bacillus thermoamylovorans)、喜热嗜油

芽孢杆菌 (Geobacillus thermoleovorans)、乳酸片球菌

(Pediococcus acidilactici) 、 植 物 乳 杆 菌 (Lactobacillus 

plantarum)等嗜热细菌。 

对于和普洱熟茶同属于渥堆程度较重的康砖茶而言, 

有研究表明其渥堆过程微生物种群集中于芽孢杆菌属

(Bacillus spp.)、假丝酵母属 (Candida spp.)、放线菌属

(Actinomyces) 、 葡 萄 球 菌 属 (Actinomyces) 、 曲 霉 属

(Aspergillus)、毛霉属(Mucor)、枝霉属(Thamnidium)和根霉

属(Rhizopus)[16,17]。根据形态学结果和 ITS序列分析, 康砖

茶的真菌存在黑曲霉(Aspergillus niger)、日本曲霉棘孢变

种(Aspergillus japonicus Saito var. aculeatus)、塔宾曲霉

(Aspergillus tubingensis Moss.) 、 臭 曲 霉 (Aspergillus 

foetidus)、泡盛曲霉 (Aspergillus awamori)、炭黑曲霉

(Aspergillus carbonarius)、日本曲霉(Aspergillus japonicus)、

烟曲霉(Aspergillus fumigatus)、阿姆斯特丹散囊菌(Eurotium 

amstelodami)、根霉 (Rhizopus Ehrenberg)、简单枝霉

(Thamnidium simplex Brefeld)和总状枝毛霉(M. racemosus 

Fres.)[17, 18]。 

随着 DNA 测序技术的不断发展, 为减少主观误差, 

基于纯培养技术进行黑茶微生物多样性的研究方法逐渐被

淘汰, PCR-DGGE技术、16/18S分析技术及宏基因组学技

术在黑茶微生物多样性分析中逐渐得到应用。刘石泉等
[19,20]利用 PCR-DGGE 技术研究了茯砖茶渥堆过程中的微

生物种群, 鉴定结果显示茯砖茶渥堆过程中存在的细菌种

群 为 诺 卡 氏 菌 属 (Nocardia) 、 新 鞘 脂 菌 属

(Novosphingobium)、短波单胞菌属(Brevundimonas)、韦龙

氏假单胞菌属(Pseudomonas spp.)、突那梭菌属(Clostridium 

ultunense) 、 克 雷 伯 氏 菌 属 (Klebsiella) 、 乳 杆 菌 属

(Lactobacillus)、ε-变形菌(ε-Proteus Hauser)、腐败螺旋菌

属(Saprospiraceae)、粘球菌属(Myxovoccus)、根瘤菌属和 6

种未知分类地位的不可培养细菌; 茯砖茶渥堆过程中的真

菌种群为好干性酵母菌 (Wallemiasebi)、假丝酵母菌

(Candida sp.)、热带假丝酵母(Candida tropicalis)、路德酵

母属(Lodderomyces spp.)、汉逊德巴利酵母(Debaryomyces 

hansenii)、毕赤酵母 (Pichia kudriavzevii)、酿酒酵母

(Saccharomyces cerevisiae)、隐球酵母(Cryptococcussp.)、牧

草红酵母 (Rhodotorula graminis)、阿姆斯特丹散囊菌

(Eurotium amstelodami) 、灰绿曲霉(Aspergillus glaucus)、

米赫根毛霉(Rhizomucor miehei)、微小根毛霉(Rhizomucor 

pusillus)、白地霉(Galactomyces geotrichum) 、安大略假单胞

菌 (Candida ontarioensis) 、 真 皮 毛 孢 子 菌

(Trichosporondermatis)、斜卧青霉(Penicillium decumbens)和

帚状曲霉(Aspergillus penicillioides), 其中属于子囊菌门的有

22株, 属于担子菌门的有 7株, 属于毛霉亚门的有 2株。 

Abe 等[21]通过 DGGE 技术对普洱熟茶渥堆发酵过程

中的微生物进行分析 , 得出其优势菌种为黑曲霉

(Aspergillus niger) 和 一 种 未 知 微 生 物 (Blastobotrys 

adeninivorans), 该未知微生物后来在六堡茶中也有发现
[22]。杨瑞娟[23]和姚静[24]等利用 ITS和 16S技术研究了普洱

茶渥堆过程中的嗜热真菌和细菌群落, 结果表明嗜热真菌

主要为微小根毛霉 (Rhizomucor pusilus)、塔宾曲霉

(Aspergillus tubingensis)、热带假丝酵母(Candida tropicalis)

和埃莫森篮状菌(Talaromyces emersonii); 嗜热细菌主要为

芽孢杆菌(Bacillaceae)、克雷伯氏菌(Klebsiella)、鞘氨醇杆

菌 (Sphingobacteriuln)、短杆菌 (Brevibacterium)、红球菌

(Rhodococcus)、假单胞菌(Pseudomonas)、鲍曼不动杆菌(A. 

baumanii), 而其中芽孢杆菌(Bacillaceae)为优势菌群。Zhao

等[25]通过 16S 技术研究普洱茶渥堆过程(0~20 d)的细菌多

样性变化规律, 结果显示细菌主要来源于 5个门 10个属的

微生物。 0~10 d 渥堆期间的优势细菌为肠杆菌

(Enterobacteriaceae)为主 , 但 15~20 d 时被芽孢杆菌

(Bacillaceae)所取代, 随后又被凝结芽孢杆菌(B.coagulans)

取代。Lv等[26]通过宏基因组技术对普洱茶渥堆过程中的微

生物种群进行了鉴定, 结果显示细菌约占 76.26%, 真核微

生物约占 16.35%, 以及其他未知微生物约占 7.16%。其中

细菌主要种类为放线菌门 (Actinobacteria)、变形菌门

(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes), 而真核微生物种

类主要为子囊菌门(Ascomycota)。如若针对普洱渥堆过程

中微生物的分类结果仅界定在“门”这一阶层显然是不够的, 

但利用宏基因组学技术研究普洱茶的微生物多样性迈出了

重要一步, 并且针对基因功能给出了详细的结论, 为普洱

茶品质形成的微生物提供了遗传理论基础。 

在对普洱茶微生物种群进一步细分上, Zhao 等[27]通

过宏基因组联合宏蛋白组技术给出了相关结论, 即微生物

多样性主要由细菌和真菌组成, 以细菌为主, 各细菌丰度
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如下: 17.82%的甲单胞菌属(Pseudomonas)、12.33%的乳球

菌 属 (Lactococcus) 、 9.53% 未 定 义 的 蓝 细 菌 属

(Unclassified-Cyanobacteria)、 7.69%未定义的肠杆菌属

(Unclassified-Enterobacteriaceae)、 7.36%的短小杆菌属

(Curtobacterium)、4.74%的无色杆菌属(Achromobacter)、

3.99%的不动杆菌属 (Acinetobacter), 2.97%的红球菌属

(Rhodococcus)、2.56%的寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)、

2.46%的肠球菌属 (Enterococcus)、 2.17%的欧文氏菌属

(Erwinia)、2.10%的链霉菌属(Streptomyces)、1.51%的肠杆

菌属(Enterobacter)、1.33%的类芽胞杆菌属(Paenibacillus)、

1.27%的产黄杆菌属 (Flavobacterium)、 1.18%的杆菌属

(Bacillus)、1.15%的微杆菌属(Microbacterium)、1%的克氏

杆菌属(Klebsiella)和 16.85%的未知种类。检测出的真菌丰

度为 : 94.98%的曲霉属 (Aspergillus), 4.88%的根毛霉属

(Rhizomucor)及其 0.14%的未知种类。黑茶初制过程微生物

多样性研究成果如表 1所示。 

3.2.2  黑茶精制过程微生物多样性分析 

黑茶精制过程中依据各个茶类及花色的不同而设计

不同的精制工艺流程 , 以茯砖茶为例, 其精制流程如下: 

筛分-扎切-风选-拼配-匀堆-汽蒸渥堆-蒸压成砖-发花-干

燥。而不同的茯砖茶生产企业依据实际调整精制流程, 而

发花是茯砖茶品质形成的关键工艺。茯砖茶因发花工艺而

使其形成有别于其他类黑茶的品质特征[28]。黑茶精制过程

中的微生物多样性分析的研究工作则主要侧重于茯砖茶精

制过程的发花工艺。 

茯砖茶的微生物多样性研究起始于 20 世纪 80 年代, 

以“金花”的鉴定为起点, 经过“谢氏瓦曲霉”、“冠突曲霉”、

“针刺曲霉”、“灰绿曲霉组谢氏瓦曲霉间型变种”和“冠突散

囊菌”等论点的辩证比较, 最终得到“金花”的学名为冠突

散囊菌(Eurotium cristatum)[29-32]。存在鉴定结果不一致的可

能原因在于不同的生产季节和不同的产地, 茯砖茶“金花”

种属存在差异, 有研究对武义和长沙的不同季节“金花”进

行鉴定发现存在“冠突散囊菌”、“阿姆斯特丹散囊菌”、“肋

状散囊菌”的差异[33]。虽然陈桂梅等[34]对陕西茯砖茶的金

花鉴定结果显示为“冠突散囊菌(Eurotium cristatum)”。但是, 

赵仁亮[35]对湖南长沙冬夏 2个不同季节加工茯砖茶进行微

生物研究发现, 冬季真菌种群多样性较夏季复杂, 冬季样

品鉴定出曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)、芽枝霉

属(Cladosporium)、毛霉属(Mucor)、镰刀菌属(Fusarium)、

木霉属(Trichoderma)、冠突散囊菌(Eurotium cristatum)、酵 

 
表 1  黑茶初制过程微生物多样性的研究成果 

Table 1   Results of microbial diversities during the primary processing of dark tea 

茶叶种类 
微生物多样性 

属 种 

茯砖茶 

短波单胞菌属(Brevundimonas) 

诺卡氏菌属(Nocardia) 

新鞘脂菌属(Novosphingobium) 

突那梭菌属(Clostridium ultunense) 

假单胞菌属(Pseudomonas spp.) 

乳杆菌属(Lactobacillus) 

克雷伯氏菌属(Klebsiella) 

ε-变形菌(ε-Proteus Hauser) 

腐败螺旋菌属(Saprospiraceae) 

粘球菌属(Myxovoccus) 

根瘤菌属(Rhizobium) 

散囊菌属(Eurotium) 

根毛霉属(Rhizomucor) 

曲霉属(Aspergillus) 

德巴利酵母属(Debaryomyces) 

青霉属(Penicillium) 

好干性酵母菌 (Wallemiasebi);  

假丝酵母菌(Candida spp.);  

热带假丝酵母(Candida tropicalis);  

路德酵母属(Lodderomyces spp.);  

汉逊德巴利酵母(Debaryomyces hansenii);  

毕赤酵母(Pichia kudriavzevii);  

酿酒酵母(Saccharomyces cerevisiae);  

隐球酵母(Cryptococcu ssp.);  

牧草红酵母(Rhodotorula graminis);  

阿姆斯特丹散囊菌(Eurotium amstelodami);  

灰绿曲霉(Aspergillus glaucus) ;  

米赫根毛霉(Rhizomucor miehei);  

微小根毛霉(Rhizomucor pusillus);  

白地霉(Galactomyces geotrichum);  

安大略假单胞菌(Candida ontarioensis);  

真皮毛孢子菌(Trichosporondermatis);  

斜卧青霉(Penicillium decumbens);  

帚状曲霉(Aspergillus penicillioides) 
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续表 1 

茶叶种类 
微生物多样性 

属 种 

普洱熟茶 

克雷伯氏菌属(Klebsiella) 

鞘氨醇杆菌(sphingobacteriuln) 

短杆菌(Brevibacterium) 

不动杆菌(Acinetobacter) 

肠杆菌科(Enterobacteriaceae) 

芽孢杆菌(Bacillaceae) 

假单胞菌属(Pseudomonas) 

乳球菌属(Lactococcus) 

短小杆菌属(Curtobacterium) 

无色杆菌属(Achromobacter) 

不动杆菌属(Acinetobacter) 

红球菌属(Rhodococcus) 

寡养单胞菌属(Stenotrophomonas) 

肠球菌属(Enterococcus) 

欧文氏菌属(Erwinia) 

链霉菌属(Streptomyces) 

类芽胞杆菌属(Paenibacillus) 

黄杆菌属(Flavobacterium) 

杆菌属(Bacillus) 

微杆菌属(Microbacterium) 

克氏杆菌属(Klebsiella) 

曲霉属(Aspergillus) 

根毛霉属(Rhizomucor) 

黑曲霉(Aspergillus niger) 

微小根毛霉(Rhizomucor pusilus) 

塔宾曲霉(Aspergillus tubingensis) 

热带假丝酵母(Candida tropicalis) 

埃莫森篮状菌(Talaromyces emersonii) 

凝结芽孢杆菌(Bacillus coagulans) 

枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis) 

地衣芽孢杆菌(Bacillus licheniformis) 

热嗜淀粉芽孢杆菌(Bacillus thermoamylovorans) 

喜热嗜油芽孢杆菌(Geobacillus thermoleovorans) 

乳酸片球菌(Pediococcus acidilactici) 

植物乳杆菌(Lactobacillus plantarum) 

鲍曼不动杆菌(A. baumanii) 

康砖茶 

芽孢杆菌属(Bacillaceae) 

假丝酵母属(Candidasp.) 

放线菌属(Actinomyces) 

葡萄球菌属(Actinomyces) 

曲霉属(Aspergillus) 

毛霉属(Mucor) 

枝霉属(Thamnidium) 

根霉属(Rhizopus) 

黑曲霉(Aspergillus niger) 

日本曲霉棘孢变种(Aspergillus japonicus Saito var. 

aculeatus) 

塔宾曲霉(Aspergillus tubingensis Moss.) 

臭曲霉(Aspergillus foetidus) 

泡盛曲霉(Aspergillus awamori) 

炭黑曲霉(Aspergillus carbonarius) 

日本曲霉(Aspergillus japonicus) 

烟曲霉(Aspergillus fumigatus) 

阿姆斯特丹散囊菌(Eurotium amstelodami) 

根霉(Rhizopus ehrenberg) 

简单枝霉(Thamnidium simplex Brefeld) 

总状枝毛霉(M. racemosus Fres.) 

六堡茶 未检索到相关研究报道 未检索到相关研究报道 
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母菌及其他曲霉; 夏季样品鉴定出“金花菌”及其他曲霉。

同时, 胡治远等[36]对湖南地区 18 个不同茯砖茶样品的优

势菌进行分离鉴定发现 15株散囊菌属, 其中 8株冠突散囊

菌、3株谢瓦散囊菌、2株肋状散囊菌、1株阿姆斯特丹散

囊菌和 3 株非散囊菌属(鉴定结果为黑曲霉)的真菌。茯砖

茶的优势菌种普遍被认为是冠突散囊菌。需要注意的是, 

“金花”并非茯砖茶特有真菌。陈云兰等[37]在康砖茶和青砖

茶中亦分离出类似“金花”的真菌并鉴定为“冠突散囊菌”。

马燕等[38]对云南普洱茶中疑似“金花”菌进行了鉴定, 结果

显示该“金花”为阿姆斯特丹散囊菌。散囊菌属(Eurotium)

的部分菌株移入曲霉属(Aspergillus)[39], 同时冠突散囊菌

(Eurotium cristatum)做异名处理, 移入后其名称变更为冠

突曲霉(Aspergillus cristatum)[40]。 

 
表 2  黑茶精制过程微生物多样性的研究成果 

Table 2  Results of microbial diversities during the refining process of dark tea 

茶叶种类 
微生物多样性 

属 种 

茯砖茶 

散囊菌属(Eurotium) 

德巴利酵母属(Debaryomyces) 

曲霉属(Aspergillus) 

芽枝霉属(Cladosporium) 

毛霉属(Mucor) 

镰刀菌属(Fusarium) 

木霉属(Trichoderma) 

轮枝孢属(Verticillium) 

毕赤酵母属(Pichia) 

拟盘多孢霉属(Pestalotiopsis) 

根毛霉属(Rhizomucor) 

白僵菌属(Beauveria) 

短波单胞菌属(Brevundimonas);  

诺卡氏菌属(Nocardia);  

新鞘脂菌属(Novosphingobium);  

突那梭菌属(Clostridium ultunense);  

假单胞菌属(Pseudomonas spp.);  

乳杆菌属(Lactobacillus);  

克雷伯氏菌属(Klebsiella);  

ε-变形菌(ε-Proteus Hauser);  

腐败螺旋菌属(Saprospiraceae);  

粘球菌属(Myxovoccus);  

根瘤菌属(Rhizobium);  

青霉属(Penicillium) 

黑曲霉(Aspergillus niger) 

冠突散囊菌(Eurotium cristatum) 

谢瓦散囊菌(Eurotiumchevalieri) 

肋状散囊菌(Eurotium costiforme) 

阿姆斯特丹散囊菌(Eurotium amstelodami) 

普洱熟茶 / / 

康砖茶 / / 

六堡茶 

曲霉属(Aspergillus);  

散囊菌属(Eurotium);  

青霉属(Penicillium);  

/ 

备注: “/”表示未检索到相关研究报道 
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基于 DNA 分析手段的发展 , 变性梯度凝胶电泳

(denatured gradient gel electrophoresis, DGGE)技术、

16S/18S 分析技术及宏基因组学技术同样在黑茶精制过程

微生物多样性研究方面得到了大量应用。Xu 等[41]通过使

用 PCR-DGGE 技术鉴定出茯砖茶中的真菌主要分布于散

囊菌属(Eurotium)、德巴利酵母属(Debaryomyces)、曲霉属

(Aspergillus)、轮枝孢属(Verticillium)、毕赤酵母属(Pichia)、

拟盘多孢霉属(Pestalotiopsis)、根毛霉属(Rhizomucor)和白

僵菌属(Beauveria), 其中散囊菌属(Eurotium)、德巴利酵母

属(Debaryomyces)和曲霉属(Aspergillus)为优势真菌。刘石

泉等[42]则通过该技术对茯砖茶发花过程中的细菌多样性

进行了分析, 结果显示: 黑毛茶发花过程中有短波单胞菌

属(Brevundimonas)、诺卡氏菌属(Nocardia)、新鞘脂菌属

(Novosphingobium)、突那梭菌属(Clostridium ultunense)、韦

龙 氏 假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas spp.) 、 乳 杆 菌 属

(Lactobacillus)、克雷伯氏菌属(Klebsiella)以及不可培养 ε-

变形菌(ε-Proteus Hauser)、腐败螺旋菌属(Saprospiraceae)、

粘球菌属(Myxovoccus)、根瘤菌属(Rhizobium)和 6 种未知

分类地位的不可培养细菌。有研究表明, 在六堡茶的精制

陈化阶段, 真菌多样性主要集中于曲霉属(Aspergillus)、散

囊菌属(Eurotium)和青霉属(Penicillium)[43]。黑茶精制过程

微生物多样性的研究成果见表 2。 

3.2.3  黑茶贮存过程微生物多样性分析 

黑茶属发酵茶, 贮存年限影响黑茶的品质, 民间消费

者认为黑茶越陈越好。黑茶贮存过程引起品质转化的动力

原因还较模糊。大致认为有以下途径: 微生物作用、残余

酶活催化以及自身的热力学反应。现阶段已有部分研究开

始着手于黑茶贮存过程的微生物多样性分析。钟涛等[44]利

用纯培养技术研究了藏茶贮存过程中的真菌种群, 结果表

明其主要集中于曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)

和根霉属 (Rhizopus)的五类真菌 : 黑曲霉 (Aspergillus 

niger)、 光 孢 青 霉 (Penicillium glabrum)、 娄 地 青 霉

(Penicillium roqueforti)、巴恩正青霉(Penicillium baen)和根

霉(Rhizopus)。颜正飞等[45]通过研究贮藏中的茯砖茶优势菌

种发现, 冠突散囊菌(Eurotium cristatum)为其优势菌种, 同

时亦存在其他种霉菌, 但未进行相关分类学研究。Xu等[41]

利用 PCR-DGGE 技术研究了茯砖茶贮存过程中的微生物

种群, 结果表明优势微生物为白僵菌属(Beauveria), 并认

为该类微生物的存在能预防害虫损害成品茶。周才碧等
[46-49]从优质陈年普洱茶中分离出优势真菌黑曲霉

(Aspergillus niger)[46]、赭曲霉(Aspergillus ochraceus)[47]、草

酸青霉 (Penicillium oxalicum)[48]和产黄青霉 (Penicillium 

chrysogenum)[49], 并对其安全性进行了相关研究。毛彦等[50]

对六堡茶贮存过程中的“金花”进行形态学鉴定和 ITS 序列

测序比对 , 结果显示该 “金花 ”为雪黄散囊菌 (Eurotium 

niveoglaucum)。徐书泽[22]对成品六堡茶展开了真菌多样性

研究, 发现六堡茶在贮存期真菌种群主要集中于以下 8属: 

曲霉属 (Aspergillus)、散囊菌属 (Eurotium)、青霉属

(Penicillium)、Blastobotrys、Guehomyces、Rasamsonia、

Rossbeevera 和 翘 孢 霉 属 (Emericella), 其 中 曲 霉 属

(Aspergillus)和散囊菌属(Eurotium)为优势真菌。黑茶贮存

过程微生物多样性研究成果见表 3。 

3.2.4  黑茶微生物多样性研究 

黑茶的品质形成离不开微生物的参与, 黑茶微生物

的作用参与到黑茶加工的渥堆和发花两个环节。基于纯培

养条件的限制, 黑茶微生物的多样性分析以真菌形态学鉴 

 
表 3  黑茶贮存过程微生物多样性研究成果 

Table 3  Results of microbial diversities during the storage of dark tea 

茶叶种类 
微生物多样性 

属 种 

茯砖茶 
散囊菌属(Eurotium);  

白僵菌属(Beauveria);  
未检索到相关研究报道 

普洱熟茶 
曲霉属(Aspergillus) 

青霉属(Penicillium) 

黑曲霉(Aspergillus niger) 

赭曲霉(Aspergillus ochraceus) 

草酸青霉(Penicillium oxalicum) 

产黄青霉(Penicillium chrysogenum) 

康砖茶 

曲霉属(Aspergillus) 

青霉属(Penicillium) 

根霉属(Rhizopus) 

黑曲霉(Aspergillus niger) 

光孢青霉(Penicillium glabrum) 

娄地青霉(Penicillium roqueforti) 

巴恩正青霉(Penicillium baen) 

根霉(Rhizopus) 
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续表 3 

茶叶种类 
微生物多样性 

属 种 

六堡茶 

曲霉属(Aspergillus);  

散囊菌属(Eurotium);  

青霉属(Penicillium);  

Blastobotrys;  

Guehomyces;  

Rasamsonia;  

Rossbeevera;  

翘孢霉属(Emericella) 

黑曲霉(Aspergillus niger) 

塔宾曲霉(Aspergillus tubingensis Moss.) 

烟曲霉(Aspergillus fumigatus) 

米曲霉(Aspergillus oryzae) 

萨氏曲霉(Aspergillus sydowii) 

赭曲霉(Aspergillus ochraceus) 

溜曲霉(Aspergillus tamarii) 

菌核曲霉(Sclerotium aspergillus) 

桔青霉(Penicillium  citrinum) 

产黄青霉(Penicillium chrysogenum) 

草酸青霉(Penicillium oxalicum) 

Penicillium mallochii 

鲜红青霉(Penicillium chermesinum) 

斑点青霉(Penicillium meleagrinum) 

Penicillium brocae 

宛氏拟青霉(Paecilomyces varioti) 

阿姆斯特丹散囊菌(Eurotium amstelodami) 

西弗射盾子囊霉(Stephanoascus ciferrii) 

雪黄散囊菌(Eurotium niveoglaucum) 

 

 
定为主。主要研究成果体现为曲霉属、青霉属、散囊菌属、

根霉属、毛霉属等真菌的形态学鉴定和酵母类真菌的计数。

曲霉属、青霉属、散囊菌属及德巴利酵母属真菌存在于茯

砖茶的加工环节, 曲霉属、冠突散囊菌属及白僵菌属真菌

存在于茯砖茶的精制及贮存环节。曲霉属真菌存在于普洱

茶和康砖茶的加工及贮存环节。曲霉属、散囊菌属及青霉

属真菌存在于六堡茶的精制及贮存环节。随着 DGGE技术

及 16S 技术的发展, 细菌在黑茶加工过程中的多样性逐渐

得到阐述。短波单胞菌属、诺卡氏菌属、新鞘脂菌属、突

那梭菌属、假单胞菌属、乳杆菌属、克雷伯氏菌属、ε-变

形菌、腐败螺旋菌属、粘球菌属及根瘤菌属细菌存在于茯

砖茶的加工环节。宏基因组技术针对普洱茶渥堆样进行的

研究发现, 细菌在普洱茶渥堆过程中的比例高达 75%以

上。但由于该技术无法精确定位黑茶微生物的作用及种水

平分类学地位。因此, 微生物与黑茶品质形成及其功能成

分的关系未得到阐明, 该机制有望在宏转录组学和宏蛋白

组学技术应用到黑茶研究后得到突破。不同地区黑茶微生

物多样性差异的主要原因在于, 加工过程中工艺参数不一

致导致茶坯理化条件不一致。湖南黑毛茶的渥堆时间短、

堆温低, 而普洱茶和四川康砖茶其渥堆时间长、堆温高。

基于此, 对温度不同耐受程度的微生物在不同的环境温度

条件下必将产生多样性差异。曲霉属真菌存在于各类黑茶

的生产及贮存环节, 茯砖茶和普洱茶渥堆过程共有假单

胞菌属和克雷伯氏菌属细菌, 普洱茶和康砖茶共有芽孢

杆菌属细菌。鉴于微生物多样性研究手段的发展, 有必要

利用宏基因组学技术针对不同地区的黑茶按照渥堆及发

花的过程取样进行研究, 从而将黑茶微生物多样性进行

系统阐述。 

4  黑茶的微生物毒素风险分析 

微生物毒素是一类由微生物生长代谢产生的可引起

生物机能破坏的有毒化学物质[51], 按来源分为细菌毒素、

真菌毒素。细菌毒素可分为细菌内毒素和细菌外毒素。细

菌内毒素多为革兰氏阴性菌细胞壁脂多糖, 细菌外毒素多

为细菌分泌的胞外蛋白[52]。真菌毒素(mycotoxins)是由真菌

产生的一类具有致癌、 致畸、致突变性的毒性极强的次级

代谢产物[52, 53]。目前已知真菌毒素约为 300余种[54], 每年

全球粮食产量约有 25%受到真菌毒素的污染[55]。 
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4.1  细菌毒素在黑茶产品中的安全风险 

Stephen 将易染食源性病源菌分为两类, 一是感染型, 

即沙门氏菌的各种血清型、空肠弯曲杆菌、致病性大肠杆

菌; 二是毒素型, 即蜡状芽孢杆菌、金黄色葡萄球菌和肉

毒梭菌[56]。食源性细菌因适应环境压力而产生的毒素可引

起食品安全风险, 环境温度、湿度等因子的改变能导致食

源性细菌致病[57]。通过检索, 现有黑茶微生物多样性的研

究成果未见上亦述种类细菌报道, 未见饮用黑茶导致细菌

食源性感染病例的报道, 饮用安全仓储下正规厂家生产的

黑茶产品不存在食源性细菌致病风险。 

4.2  真菌毒素在黑茶产品中的安全风险 

真菌毒素种类丰富, 来源复杂。经过一段平衡生长期

后, 天气或气候的改变、作物由生长期向成熟期转变及害

虫的侵染都会导致真菌产毒。产毒真菌可细分为田间真菌

和储藏真菌[58]。产毒真菌常来源于曲霉属(Aspergillus)、青

霉属 (Penicillium)、链格孢属 (Alternaria)、镰刀菌属

(Fusarium)、麦角菌属(Claviceps)[53]。通过检索现有黑茶微

生物多样性研究成果 , 需要规范加工以防止曲霉属

(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)、镰刀菌属(Fusarium)真

菌等可能给黑茶产品带来的安全风险。 

曲霉属(Aspergillus)真菌广泛存在于各类黑茶的各个

加工阶段。黄曲霉素(aflatoxins)B1/B2/G1/G2 和赭曲霉素

(ochratoxin)A均由曲霉属真菌产生[53]。黄曲霉素主要来源

于 黄 曲 霉 (Aspergillus flavus)和 寄 生 曲霉 (Aspergillus 

parasiticus)[59], 赭曲霉素 A 则主要来源于赭曲霉

(Aspergillus ochraceus) 和 疣 状 青 霉 (Penicillium 

verrucosum)[60]。 

青霉属(Penicillium)真菌主要存在于黑茶的贮存环节, 

精制环节偶有发现, 鲜见渥堆样中, 这可能与渥堆的高温

环境有着直接的联系。成品黑茶青霉属(Penicillium)真菌主

要来源于加工及贮存环境。青霉属(Penicillium)真菌主要产

生赭曲霉素 A和棒曲霉素[53]。 

镰刀菌属(Fusarium)真菌在黑茶微生物多样性分析中

鲜见报道, 仅赵仁亮[35]在对比茯砖茶冬夏季发花微生物多

样性差异中有报道。镰刀菌属真菌主要产生白僵菌素

(Beauvericin)、恩镰孢菌素(Enniatins)、Fusaproliferin、念

珠镰刀菌素(Moniliformin)、伏马毒素(fumonisins)B1/B2、

HT-2、T-2毒素[53]。 

Doris Haas等[61]认为不能因为普洱茶生产的微生物发

酵体系来源于开放的系统就认为普洱茶的真菌体系会对人

体健康产生伤害。虽然陈建玲等[62]针对广州市场的 70 份

湿仓普洱茶进行了真菌毒素的检测, 其 AFB1 含量处于较

高水平达 0.021~8.521 μg/kg, 但该报道结果所有样品均低

于 GB2761-2011中对大米的限量标准(10 μg/kg, 国家未明

确茶叶中 AFB1的限量要求, 故采用日常主食做对照)。其

他文献报道, 茶叶检测中真菌毒素含量都处于较低水平, 

低于 1.7 mg/kg的检测限[61, 63]。Mo等[64]在不同的茶样中通

过接种黄曲霉菌考察产黄曲霉素情况, 结果显示, 大部分

茶样能通过下调表达黄曲霉 AFLR和 AFLS基因而抑制黄

曲霉毒素的产生。因此, 饮用安全仓储下正规厂家生产的

黑茶产品不存在真菌毒素致病风险。 

5  展  望 

随着测序平台的建立和发展, 微生物多样性分析手

段越来越先进, 黑茶加工及贮存过程中的微生物种类越来

越清晰, 但各种微生物在茶叶品质变化过程中的贡献度还

没有得到清晰的阐述。黑茶加工的微生物体系来源于开放

系统, 加工及贮存环境的微生物多样性状态是否会影响黑

茶产品的品质有待进一步研究。 

黑茶的品质形成离不开微生物的参与, 研究各类黑

茶加工环节的微生物多样性是我们揭示黑茶品质形成机制

的重要途径。曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)、散

囊菌属(Eurotium)是各类黑茶微生物群落结构的主要种群。

不同的研究对象显示的微生物多样性结果存在较大的差异, 

说明黑茶微生物多样性分析手段存在较大的主观误差, 同

时这也与黑茶产业生产标准化程度较低有着直接的关系。

不同的黑茶种类在生产过程中由于原料及技术参数的不一

致, 导致了微生物多样性的差异。在黑茶生产环节中不仅

要重视参与黑茶品质形成的有益微生物, 同时也要防范如

曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)等可能引起食品安

全风险的有害微生物。 

现有研究成果显示正规厂家生产的黑茶产品的食品

安全风险压力极低, 但由于环境状态的改变能诱发真菌产

毒的事实存在, 因此黑茶产品在制作和贮存过程中的微生

物转录组学方面的科研工作需要跟进, 用以监测微生物发

酵体系中有关产毒基因的转录表达情况, 为生产提供保障

食品安全的技术参数。黑茶真菌毒素的检测方法和限量标

准需要得到开发和制定, 为食品安全检验提供相关依据。 
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