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摘  要: 目的  研究冲调谷物制品中的微生物污染情况及主要污染菌种类, 探讨传统形态学鉴定法、分子生

物学鉴定法和基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱法(matrix assisted laser desorption ionization time of flight 

mass spectrometry, MALDI-TOF-MS)鉴定微生物的适用效果。方法  以流通领域抽取的冲调谷物制品为研究对

象, 采用 GB 4789.2—2016《食品安全国家标准 食品微生物学检验 菌落总数测定》和 GB 4789.15—2016《食

品安全国家标准 食品微生物学检验 霉菌和酵母计数》对其菌落总数和霉菌进行计数, 分离纯化不合格产品

中的污染菌, 以 MALDI-TOF-MS 结合 16S rRNA 序列分析方法对污染细菌进行鉴定, 以 MALDI-TOF-MS 方

法结合传统形态学鉴定方法对污染霉菌进行鉴定。结果  110 批次冲调谷物制品的菌落总数不合格率为 3.6%, 

霉菌计数不合格率为 4.5%; 分离得到的 159 株细菌可归于 28 个种, 芽孢杆菌属(Bacillus)细菌为优势菌群, 分

离频率达到 71.7%; 分离得到的 98 株霉菌可划分至 25 个属, 青霉属(Penicillium)和曲霉属(Aspergillus)为优势

菌群, 分离频率分别为 12.4%和 7.1%。污染菌中含有克罗诺杆菌(Cronobacter)等条件致病细菌和多种常见产

毒真菌, 存在一定的食品安全风险。结论  冲调谷物制品的微生物污染情况较为严重。生产企业应重视生产

加工过程中的微生物污染问题, 相关部门应加强对冲调谷物制品的食品安全监管。MALDI-TOF-MS 方法在鉴

定细菌时具有较大优势, 受限于真菌数据库的不足, 其用于食品来源霉菌鉴定的准确率有待提高。 
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ABSTRACT: Objective  To understand the microbial contamination and main types of contaminating 

microorganisms in the reconstituted cereal products, and explore the applicable effects of traditional morphological 

identification, molecular biology identification and matrix assisted laser desorption ionization time of flight mass 

spectrometry (MALDI-TOF-MS) in identifying microorganisms. Methods  The total bacterial colonies and moulds of 
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the reconstituted cereal products extracted from the circulation field were detected according to GB 4789.2—2016 

National food safety standard-Food microbiological examination-Aerobic plate count and GB 4789.15—2016 National 

food safety standard-Food microbiological examination-Enumeration of moulds and yeasts. The contaminated 

microorganisms in the unqualified products were isolated and purified, bacteria were identified by MALDI-TOF-MS and 

sequence analysis of 16S rRNA, moulds were identified by MALDI-TOF-MS and traditional morphological 

identification methods. Results  The unqualified rate of the total bacterial colonies of 110 batches of reconstituted 

cereal products was 3.6%, and the unqualified rate of moulds count was 4.5%; the isolated 159 strains of bacteria could 

be classified into 28 species, among which Bacillus were the dominant bacterial group, with the isolation frequency at 

71.7%; 98 strains of moulds could be classified into 25 genus, among which Penicillium and Aspergillus were the 

dominant mould groups, with the isolation frequency 12.4% and 7.1%. The contaminated bacteria contained some 

conditional pathogenic bacteria such as Cronobacter and common toxin-producing fungi, which posed a certain food 

safety risks. Conclusion  The microbial contamination of the reconstituted cereal products is serious. Production 

enterprises should pay attention to the microbial pollution in the production and processing process, and relevant 

departments should strengthen the food safety supervision of the reconstituted cereal products. MALDI-TOF-MS 

method has great advantages in identifying bacteria, but due to the deficiency of fungal database, its accuracy in 

identifying molds from food sources needs to be improved. 

KEY WORDS: reconstituted cereal products; matrix assisted laser desorption ionization time of flight mass 

spectrometry; contaminated microflora; identification 
 

 
0  引  言 

冲调谷物制品是指以谷物或其他淀粉质类原料为主, 

添加或不添加辅料, 经熟制和/或干燥等工艺加工制成, 直

接冲调或冲调加热后食用的食品, 包括麦片、芝麻糊、莲子

羮、藕粉、杂豆糊、粥等。冲调谷物制品的生产环境参差不

齐, 产品原料构成复杂, 生产工艺中往往不涉及独立的杀菌

工序, 这些因素易导致产品的菌落总数、霉菌计数等微生物

指标不合格, 同时也加大了该类产品的潜在食用风险[1]。近

年来的食品安全抽检上报数据中, 冲调谷物制品的微生物

不合格项目占比一直居高不下[2], 微生物及相关生物毒素的

污染情况是该类产品的重点监测内容[3‒4], 但目前对冲调谷

物制品中污染菌相及其风险分析的研究鲜有报道。 

微生物污染是影响食品安全和卫生的重要因素, 对

污染菌进行分离鉴定是对微生物进行危害风险识别的基

础。传统微生物鉴定方法主要依赖于形态学及生理生化反

应, 操作烦琐且耗时较长, 由此衍生出的各类自动生化鉴

定系统也较难覆盖工作中的所有微生物[5‒6]。现代分子生物

学鉴定方法可通过测序获得目标微生物的基因序列信息以

确定微生物的种属, 如 16S rRNA和 rDNA基因内部转录间

隔区(internal transcribed spacer, ITS)分析作为“金标准”已

广泛应用于微生物的鉴定[7‒8]。分子生物学鉴定方法相对传

统方法大大提高了鉴定的灵敏度和时效性, 但操作人员的

技术要求和检测成本也相应提高。基质辅助激光解吸电离

飞行时间质谱法(matrix assisted laser desorption ionization 

time of flight mass spectrometry, MALDI-TOF-MS)是近年

来发展起来的通过比对微生物特征蛋白质指纹图谱从而对

微生物进行快速区分和鉴定的一种新技术[9‒10], 该技术具

有灵敏度高、准确度高及分辨率高等特点, 现已成功运用

于各种细菌和临床真菌的鉴定[11‒13], 但其对非临床真菌的

鉴定效果还有待进一步确认。本研究对流通环节随机抽取

的冲调谷物制品进行菌落总数和霉菌项目检验, 从不合格

样品中分离、纯化污染菌菌株, 采用 MALDI- TOF-MS、分

子生物学方法和传统形态学鉴定方法对主要污染菌菌相进

行调查与分析, 探讨不同鉴定方法的优势、特点和适用性, 

以期为冲调谷物制品的食品安全监管及生产管理改进提供

依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

1.1.1  材  料   

在扬州市全域范围内的超市、批发市场、农贸市场等

流通领域按随机抽样方式抽取 110 批次冲调谷物制品, 其

中麦片类产品 43 批次, 藕粉类产品 38 批次, 芝麻糊类产

品 17 批次, 其他类产品 12 批次。同品牌同批次样品仅抽

取一次, 采样方案为三级采样方案(参考 GB 4789.1—2016

《食品安全国家标准 食品微生物学检验 总则》)。 

1.1.2  培养基与试剂   

平板计数琼脂培养基、马铃薯葡萄糖琼脂培养基(广东
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环凯微生物科技有限公司); KOD FX DNA 聚合酶(1.0 U/μL, 

日本 TOYOBO 公司); DNA 凝胶回收试剂盒(美国 Axygen 公

司); PCR 纯化试剂盒(德国 Qiagen 公司); 甲酸(色谱纯, 美国

ACS 恩科化学公司); 乙腈(色谱纯, 美国 TEDIA 公司); 三氟

乙酸乙腈水溶液(50:2.5:47.5, V:V:V)(色谱纯, 美国 Honeywell

公 司 ); 基 质 溶 液 (α- 氰 基 -4- 羟 基 肉 桂 酸 , α-cyano-4 

-hydroxycinnamic acid, HCCA)(德国 Bruker 公司)。 

1.2  仪器与设备 

AL104 电子分析天平[梅特勒-托利多仪器(上海)有限

公司 ]; SQ510C 灭菌锅 (日本 YAMATO 公司 ); BIO II 

ADVANCE PLUS 4 生物安全柜 (西班牙 Telstar 公司 ); 

SW-CJ-2FD 洁净工作台 (苏州安泰空气技术有限公司 ); 

SPX-250B-Z 生化培养箱、MJX-250B-Z 霉菌培养箱(上海

博讯实业有限公司); Microflex LT/SH 基质辅助激光解吸电

离飞行时间质谱仪(德国 Bruker 公司); ECLIPSE 生物显微

镜(日本尼康公司); FC-08 拍打式均质器(杭州赛普科学仪

器有限公司 ); 9700 聚合酶链式反应 (polymerase chain 

reaction, PCR)扩增仪(美国 ABI 公司); DYY-8C 电泳仪、

WD-9413B 凝胶成像分析仪(北京六一生物科技有限公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  菌落总数和霉菌计数   

菌落总数按照 GB 4789.2—2016《食品安全国家标准 

食品微生物学检验 菌落总数测定》进行检测, 霉菌计数按

照 GB 4789.15—2016《食品安全国家标准 食品微生物学

检验 霉菌和酵母计数》进行检测。 

1.3.2  污染菌株的分离和纯化 

挑取 1.3.1 中不合格样本检测平板上的细菌和霉菌单

菌落, 分别接种平板计数琼脂和马铃薯葡萄糖琼脂培养基, 

纯化后按照 1.3.3 方法进行鉴定。挑取单菌落时选择单份

样品中同稀释度菌落数之和 接近 20 CFU 的平皿, 选取

20~30 个不同类型的典型菌落进行分离, 样品 低稀释度

菌落数之和均少于 20 CFU 的全部挑取。 

1.3.3  菌种鉴定 

分离得到的污染菌株均活化 2 代后进行鉴定。细菌菌

株 36 ℃培养后以 MALDI-TOF-MS 方法和分子生物学方法

(16S rRNA 序列分析)进行鉴定, 霉菌菌株 28 ℃培养后以

传统鉴定方法(形态学鉴定)和 MALDI-TOF-MS 方法进行

鉴定。 

(1)MALDI-TOF-MS 鉴定方法 

甲酸覆盖法(细菌): 挑取少量纯化后的细菌新鲜培养

物涂抹于靶板上, 在靶位中形成均匀涂层, 自然干燥。在单

菌落涂层上直接覆盖 1 μL 70% (V:V)的甲酸溶液, 干燥后再

覆盖 1 μL 基质溶液, 自然干燥后放入质谱仪进行检测。 

甲酸提取法(细菌和霉菌): 在 1.5 mL Eppendorf 管中

加入 300 μL 纯水, 挑取细菌新鲜单菌落或霉菌菌落外围新

鲜菌丝抖落在纯水中, 加入 900 μL 无水乙醇, 充分混匀后

12000 r/min 离心 2 min。弃去上清液后, 向 Eppendorf 管中

加入 50 μL 70%甲酸和 50 μL 乙腈, 充分混匀后 12000 r/min

离心 2 min, 取 1 μL 上清液点样在靶板靶位中心, 干燥后

再覆盖 1 μL 基质溶液, 自然干燥后放入质谱仪进行检测, 

检测结果与仪器自带数据库进行比对后形成分值。 

鉴定分值在 2.00 及以上为满足种鉴定; 1.70~1.99 满

足属鉴定, 种可接受; 分值在 1.70 以下不可信。细菌鉴定

时优先选择甲酸覆盖法, 鉴定分值在 2.00 以下的菌株用

甲酸提取法重新进行提取鉴定; 霉菌直接用甲酸提取法

进行提取鉴定。细菌 终鉴定分值不满足种鉴定水平的

菌株活化后按照 16S rRNA 序列分析方法重新进行分子

生物学鉴定。 

(2)分子生物学鉴定(16S rRNA 序列分析) 

按照文献[14]方法提取菌株的基因组, 以通用引物 27F 

(5'-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3') 、 1492r (5'-TACG 

GYTACCTTGTTACGACTT-3')对分离菌株的 16S rRNA 序

列进行 PCR 扩增[14], PCR 扩增产物纯化后进行测序。引物

合成和测序均送至南京生物医药谷完成。 

将测序结果与美国国立生物技术信息中心(National 

Center for Biotechnology Information, NCBI)的 GenBank 数

据库进行局部比对算法搜索工具 (basic local alignment 

search tool, BLAST)比对, 分析目标菌株与已知菌株的同

源性以鉴定菌种归属。 

(3)霉菌的传统形态学鉴定 

根据菌落的形态、颜色、菌丝和产孢器结构查阅《真

菌鉴定手册》[15]、《真菌分类学》[16]和 BARNETT 等[17]的

分类系统鉴定到属。 

2  结果与分析 

2.1  污染菌计数结果 

从 110批次冲调谷物制品中共检出不合格样品 9批次, 

其中菌落总数不合格样品 4 批次(藕粉类产品 1 批次, 芝麻

糊类产品 3批次), 霉菌计数不合格样品 5批次(全部为藕粉

类产品)。检验项目统计结果显示, 110 批次冲调谷物制品

的菌落总数不合格率为 3.6%, 霉菌计数不合格率为 4.5%。

不合格样品统计结果见表 1。芝麻糊类产品的不合格项目

全部为菌落总数, 产品不合格率为 17.6%; 藕粉类产品的

不合格项目以霉菌计数为主, 产品不合格率为 15.8%。麦

片类和其他类产品未发现菌落总数和霉菌计数超标。 

2.2  污染菌分离鉴定结果 

2.2.1  细菌分离鉴定结果 

从不合格样品中共分离得到 159 株细菌, 对其进行

MALDI-TOF-MS 鉴定, 共获得 148 株有效鉴定结果(鉴定

分值在 1.70 及以上)。对 70 株鉴定分值在 1.70~1.99 和未
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得到可信鉴定结果的菌株进行 16S rRNA 测序, 将序列结

果在 NCBI 上进行 Blast 相似性分析。结果如表 2 所示, 70

株 菌 株 中 的 58 株 16S rRNA 测 序 鉴 定 结 果 和

MALDI-TOF-MS 的鉴定结果一致, 11 株(涉及到 3 个种)不

在菌种主库范围内, 另有 1 株鉴定至种的结果不一致, 

终鉴定结果以 16S rRNA 测序鉴定结果为准。 
 
 

表 1  不合格项目检验结果 
Table 1  Inspection results of unqualified items 

不合格项目 产品类别 样品编号 检验结果/(CFU/g) 标准值 

菌落总数 

藕粉类 O21 1.7×104、1.5×104、1.7×104、1.4×104、1.5×104 

n:5 
c:2 

m:104 
M:105 

芝麻糊类 

Z4 2.4×104、2.2×104、2.4×104、2.3×104、2.4×104 

Z5 5.2×104、4.5×104、5.7×104、7.1×104、6.9×104 

Z13 1.5×104、1.6×104、1.8×104、1.4×104、1.6×104 

霉菌计数 藕粉类 

O9 75、60、90、90、50 

n:5 
c:2 

m:50 
M:102 

O19 1510、100、110、110、140 

O20 95、120、80、130、120 

O28 140、150、130、130、160 

O32 75、90、60、120、200 

 
表 2  污染细菌的鉴定结果 

Table 2  Identification results of contaminated bacteria 

分类单元(种) 菌株数 鉴定方式 相对频率/% 

产品种类 

藕粉类 芝麻糊类 

菌株数 相对频率/% 菌株数 相对频率/% 

鲍曼不动杆菌 
Acinetobacter baumannii 

 7 MALDI-TOF-MS  4.4 2  1.3  5  3.1 

抗辐射不动杆菌 
Acinetobacter radioresistens 

16 MALDI-TOF-MS 10.1 0 0 16 10.1 

高山芽孢杆菌 
Bacillus altitudinis 

 4 MALDI-TOF-MS  2.5 4  2.5  0 0 

解淀粉芽孢杆菌 
Bacillus amyloliquefaciens 

13 MALDI-TOF-MS  8.2 13  8.2  0 0 

蜡样芽胞杆菌 
Bacillus cereus 

12 MALDI-TOF-MS  7.5 12  7.5  0 0 

地衣芽胞杆菌 
Bacillus licheniformis 

14 MALDI-TOF-MS  8.8 0 0 14  8.8 

巨大芽胞杆菌 
Bacillus megaterium 

17 MALDI-TOF-MS 10.7 17 10.7  0 0 

莫海威芽孢杆菌 
Bacillus mojavensis 

 1 MALDI-TOF-MS  0.6 1  0.6  0 0 

短小芽孢杆菌 
Bacillus pumilus 

 5 MALDI-TOF-MS  3.1 5  3.1  0 0 

沙福芽孢杆菌 
Bacillus safensis 

 6 MALDI-TOF-MS  3.8 6  3.8  0 0 

索诺拉沙漠芽孢杆菌 
Bacillus sonorensis 

 2 MALDI-TOF-MS  1.3 2  1.3  0 0 

枯草芽孢杆菌斯氏亚种
Bacillus spizizenii 

 4 16S rRNA 序列分析  2.5 2  1.3  2  1.3 

枯草芽孢杆菌 
Bacillus subtilis 

29 MALDI-TOF-MS 18.2 21 13.2  8  5.0 

贝莱斯芽胞杆菌 
Bacillus velezensis 

 6 16S rRNA 序列分析  3.8 5  3.1  1  0.6 

魏登施泰芽胞杆菌 
Bacillus weihenstephanensis 

 1 MALDI-TOF-MS  0.6 1  0.6  0 0 
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表 2(续) 

分类单元(种) 菌株数 鉴定方式 相对频率/% 

产品种类 

藕粉类 芝麻糊类 

菌株数 相对频率/% 菌株数 相对频率/% 

鼠李糖小短杆菌
Brachybacterium rhamnosum 

1 16S rRNA 序列分析 0.6 1 0.6 0 0 

克罗诺杆菌 
Cronobacter sp 

2 MALDI-TOF-MS 1.3 0 0 2 1.3 

阴沟肠杆菌 
Enterobacter cloacae 

1 MALDI-TOF-MS 0.6 0 0 1 0.6 

屎肠球菌 
Enterococcus faecium 

5 MALDI-TOF-MS 3.1 2 1.3 3 1.9 

鹑鸡肠球菌 
Enterocccus gallinarum 

1 MALDI-TOF-MS 0.6 1 0.6 0 0 

肺炎克雷伯菌 
Klebsiella pneumoniae 

1 MALDI-TOF-MS 0.6 1 0.6 0 0 

耐硼赖氨酸芽孢杆菌
Lysinibacillus boronitolerans 

1 MALDI-TOF-MS 0.6 0 0 1 0.6 

球形赖氨酸芽孢杆菌
Lysinibacillus sphaericus 

1 MALDI-TOF-MS 0.6 1 0.6 0 0 

巴氏微杆菌 
Microbacterium barkeri 

1 MALDI-TOF-MS 0.6 0 0 1 0.6 

滕黄微球菌 
Micrococcus luteus 

5 MALDI-TOF-MS 3.1 0 0 5 3.1 

解聚糖类芽孢杆菌
Paenibacillus glycanilyticus 

1 MALDI-TOF-MS 0.6 1 0.6 0 0 

多食鞘氨醇杆菌
Sphingobacterium 

multivorum 
1 MALDI-TOF-MS 0.6 1 0.6 0 0 

田地绿芽孢杆菌 
Viridibacillus arvi 

1 MALDI-TOF-MS 0.6 1 0.6 0 0 

 
鉴定结果显示, 分离得到的 159株污染细菌可归于 28

个种。从属级水平的相对分离频率来看, Bacillus (71.7%)

为优势菌群, 从种级水平的相对分离频率来看, B. subtilis 

(18.2%)、B. megaterium (10.7%)、A. radioresistens (10.1%)、

B. licheniformis (8.8%)、B. amyloliquefaciens (8.2%)和 B. 

cereus (7.5%)为优势菌群。 

冲调谷物制品在生产过程中大多经过了熟制、干燥等

工序, 故能够对高温、低水活度等不良环境有较高耐受性的

芽孢杆菌(Bacillus)会在生产过程中保留下来, 并在终产品

中占得一定优势。分离得到的细菌中 B. cereus (7.5%)、A. 

baumannii (4.4%)、B. pumilus (3.1%)、E. faecium (3.1%)、

Cronobacter sp (1.3%)、E. cloacae (0.6%)、K. pneumoniae 

(0.6%)都对人体有一定的条件致病性 , 其中克罗诺杆菌

(Cronobacter)能够在免疫低下人群中引起脑膜炎、菌血症和

坏死性小肠结肠炎等疾病, 是食品中的高风险致病菌[18]。方

友林等[4]对冲调类方便食品中的克罗诺杆菌(阪崎肠杆菌)进

行了针对性监测, 检出率为 10.17%, 显示出较高的污染率。

本次污染菌相调查分离到 2株克罗诺杆菌, 也佐证了冲调类

谷物制品中存在相关食品安全风险。 

2.2.2  霉菌分离鉴定结果 

从不合格藕粉样品中共分离得到 98 株霉菌, 对其进

行 MALDI-TOF-MS 鉴定, 共获得 28 株有效鉴定结果(鉴

定分值在 1.70 及以上)。对所有霉菌按照形态学方法进行

鉴定并结合 MALDI-TOF-MS 分析结果可将菌株划分至

Aspergillus、Penicillium、Torula 等 25 个属。结果见表 3。

从属级水平的分离率看, Penicillium (12.4%)、Aspergillus 

(7.1%)、 Botrytis (6.2%) 、 Coremium (6.2%) 、 Rhizopus 

(6.2%)、Torula (6.2%)为优势菌群, 其他霉菌菌株也多以

腐生菌为主。 

冲调谷物制品的主要原材料极易受到霉菌及其毒素

的污染[19‒20], 近年来的抽检数据和相关研究也显示, 冲调

谷物制品的霉菌及相关毒素的污染比例相对较高[2‒3]。本研

究中的霉菌不合格情况全部来自于藕粉类产品, 该类产品

的霉菌不合格率达到了 15.8%, 其霉菌污染状况不容乐观。

相关研究显示, 莲藕在采摘前后的主要致病真菌为镰刀菌

属(Fusarium)[21], 贮藏期的致病真菌有镰刀菌属、青霉属、

链格孢霉属和芽枝霉属[22]。本研究从藕粉类产品分离得到

的霉菌中占比 高的是青霉属(12.4%)和曲霉属(7.1%), 也

分离到了一定比例的链格孢霉属(5.2%)和芽枝霉属(5.2%), 

说明终产品中的部分污染霉菌可能来源于生产原料。藕粉

的生产加工工艺对环境的整体要求不高, 生产企业如不能

维持对不同清洁作业区的严格管理, 则极易造成交叉污

染。同时, 藕粉生产环境一般湿度较大, 高湿条件下霉菌

的增殖也会加大环境带入污染菌的风险。 
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表 3  污染霉菌的鉴定结果 
Table 3  Identification results of contaminated moulds 

分类单元(属) 鉴定方式 菌株数 相对频率/% 分类单元(属) 鉴定方式 菌株数 相对频率/%

枝顶孢霉属 
Acremonium 

形态学鉴定 2 2.1 
结实串孢霉属 

Hormiscium 
形态学鉴定  1  1.0 

链格孢霉属 
Alternaria 

MALDI-TOF-MS
形态学鉴定 5 5.2 

串珠霉属 
Monilia 

形态学鉴定  2  2.1 

曲霉属 
Aspergillus 

MALDI-TOF-MS
形态学鉴定 7 7.1 

卵形孢霉属 
Oospora 

形态学鉴定  5  5.2 

葡萄孢属 
Botrytis 

形态学鉴定 6 6.2 
峡串孢霉属 
Paepalopsis 

形态学鉴定  5  5.2 

头孢霉属 
Cephalosporium 

形态学鉴定 1 1.0 
青霉属 

Penicillium 

MALDI-TOF-MS
形态学鉴定 12 12.4 

暗梗单孢霉属
Chloridium 

形态学鉴定 2 2.1 
根霉属 

Rhizopus 

MALDI-TOF-MS
形态学鉴定  6  6.2 

芽枝霉属 
Cladosporium 

形态学鉴定 5 5.2 
短链孢霉属 
Selenotila 

形态学鉴定  3  3.1 

球孢霉属 
Coccospora 

形态学鉴定 5 5.2 
穗霉属 
Spicaria 

形态学鉴定  2  2.1 

镶孢霉属 
Coniothecium 

形态学鉴定 3 3.1 
圆酵母属 

Torula 
形态学鉴定  6  6.2 

束梗霉属 
Coremium 

形态学鉴定 6 6.2 
木霉属 

Trichoderma 
形态学鉴定  4  4.1 

单梗头孢霉属
Corethropsis 

形态学鉴定 2 2.1 
轮枝霉属 

Verticillium 
形态学鉴定  1  1.0 

刺葡萄孢霉属 
Echinobotryeae 

形态学鉴定 3 3.1 
无孢菌属 

Mycelia Sterilia
—  3  3.1 

稀丝头孢霉属 
Haplotrichum 

形态学鉴定 1 1.0     

 
真菌毒素是由部分丝状真菌产生的有毒次生代谢产

物, 在谷物中的污染比较普遍, 谷物制品中的真菌毒素污

染是产品质量安全风险管控的重点内容。我国对于小麦、

玉米等主要粮食作物的相关监测非常严格, 但针对其他杂

粮作物中真菌毒素污染状况的研究还较少见[19]。本次分离

到的霉菌中包含了青霉属、曲霉属等常见产毒真菌, 藕制

品中相关毒素的污染情况及其食品安全潜在风险有待进一

步研究。 

3  结论与讨论 

MALDI-TOF-MS 在细菌鉴定领域具有较高的准确性

和 可 信 性 , 多 项 研 究 对 16S rRNA 序 列 分 析 和

MALDI-TOF-MS 方 法 进 行 了 对 比 , 结 果 显 示

MALDI-TOF-MS 分值在 2.00 及以上的鉴定结果与 16S 

rRNA 序列分析结果有较高的一致性[23‒25]。本研究针对鉴

定分值在 2.00 以下的细菌菌株以 16S rRNA 序列分析方法

对 佳匹配结果进行验证, 结果质谱方法的种水平鉴定准

确率为 82.9% (58/70)、属水平鉴定准确率为 100%(70/70), 

仍然保持着较高的准确性。相较传统生理生化鉴定方法和

分子生物学鉴定方法, MALDI-TOF-MS 具有操作简单、低

样品量、高通量、速度快、成本低等优点, 在大批量细菌

鉴定时具有不可替代的优势。MALDI-TOF MS 技术在丝状

真菌鉴定领域的应用还有待提高, 目前较多的研究集中在

临床丝状真菌的鉴定方法[26‒28]。受现有数据库内丝状真菌

菌种涵盖范围限制, 本研究分离得到食品来源霉菌的属水

平鉴定准确率仅为 28.6%(28/98)。丝状真菌的形态学鉴定

需要检验人员具有较高的专业知识水平及丰富的真菌鉴定

经验, 当大批量非临床丝状真菌仅需鉴定至属时, 由具备

能力的检验人员首先进行形态学鉴定是效率较高的方式, 

MALDI-TOF MS 技术可作为传统形态鉴定方法的补充手

段。当丝状真菌需要鉴定至种时, 基因序列分析鉴定仍然

是丝状真菌鉴定的金标准[8]。 

现阶段 MALDI-TOF-MS 技术的应用仍存在一些限制

因素, 主要集中在数据库的开发、更新和不同样本的前处

理[29‒31]。结合实验室自身特点和研究目的, 建立、完善和

扩大个性化数据库有利于进一步提高质谱方法的微生物鉴

别能力, 而不断探索和优化不同类别样本的前处理方法和

操作步骤, 可以规范操作流程, 提高鉴定准确率, 更好地

发挥质谱在快速鉴定中的作用。 

冲调谷物制品因其易于携带和食用, 在一定程度上满

足了消费者对于方便快捷、营养美味的需求, 故消费群体广

泛, 老少皆宜。本研究对流通领域的冲调谷物制品进行了抽



第 24 期 杨  嘉, 等: 冲调谷物制品污染菌相的调查分析 9603 
 
 
 
 
 

 

检, 结果显示, 菌落总数的不合格率为 3.6%, 霉菌计数的不

合格率为 4.5%, 微生物污染情况较为严重。污染细菌以芽

孢杆菌属为优势菌群, 同时检出克罗诺杆菌等多种条件致

病菌; 污染霉菌以青霉属和曲霉属为优势菌群, 并包含多种

常见产毒真菌, 存在一定的食品安全风险。冲调谷物制品的

基本生产流程包括原辅料处理、熟制、成型或粉碎、干燥、

混合、包装等过程, 合理的生产工艺设计是减少微生物污染

的基础, 而严格落实工艺流程、加强不同清洁作业区的管理

是控制污染的关键。本研究对冲调谷物制品中的污染菌相进

行了识别, 为进一步分析污染菌的来源及危害、强化食品安

全监管提供了技术数据, 也为生产企业有针对性地采取有

效控制措施、改进生产管理提供了依据。 
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