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后发酵茶中短短芽孢杆菌产酶能力及其在 

茶叶渥堆过程酶活性分析 

潘雪莉, 罗  燕, 胡贤春, 赵振军* 

(长江大学园艺园林学院, 荆州  434025) 

摘  要: 目的  全面了解源自后发酵茶中短短芽孢杆菌(Brevibacillus brevis, Br. brevis)的产酶特性, 揭示其对

后发酵茶品质形成的作用。方法  对短短芽孢杆菌进行全基因组测序和关键酶预测, 结合预测结果对短短芽

孢杆菌进行纯培养、接种茶叶渥堆, 分析其纯培养和参与茶叶渥堆过程的产酶能力、酶活性及渥堆茶叶主要

品质成分的动态变化。结果  测序结果表明短短芽孢杆菌糖苷水解酶、糖基转移酶得到注释基因最多, 分别

占比 39.22%和 33.33%。在短短芽孢杆菌的纯培养和参与茶叶渥堆过程中, 短短芽孢杆菌具有产生蛋白酶、淀

粉酶、果胶酶、纤维素酶、过氧化物酶和多酚氧化酶的能力, 其中蛋白酶、淀粉酶和果胶酶活性较强, 纯培养

条件下蛋白酶酶活力最高可达到 550.91 U/mL; 相较于液体纯培养, 在茶叶基质上培养有助于短短芽孢杆菌纤维

素酶酶活力的提高, 增幅达到 691.02%; 在短短芽孢杆菌参与的茶叶渥堆过程中, 茶多酚、儿茶素、氨基酸和黄

酮呈现下降趋势, 茶多酚最大降幅为 80.61%, 咖啡碱检测含量显著增加, 增幅最大为 56.15%; 相关性分析结果

表明, 渥堆过程短短芽孢杆菌产生的纤维素酶等与茶叶品质成分的变化表现出显著的正相关。结论  短短芽孢

杆菌在后发酵茶渥堆过程可以分泌多种胞外酶, 通过酶促作用影响后发酵茶理化成分的改变。 
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Enzyme production capacity of Brevibacillus brevis in post-fermented tea and 
its enzyme activity in the process of pile-fermentation 

PAN Xue-Li, LUO Yan, HU Xian-Chun, ZHAO Zhen-Jun* 

(College of Horticulture and Gardening, Yangtze University, Jingzhou 434025, China) 

ABSTRACT: Objective  To investigate the enzyme-producing characteristics of Brevibacillus brevis (Br. brevis) 

from post-fermented tea and reveal its effect on the quality formation of post-fermented tea. Methods  The whole 

genome of Br. brevis was sequenced and the key enzymes were predicted. Combined with the predicted results, the 

ability to produce enzyme, enzymatic activities and the dynamic change of tea quality components were analyzed 

during pure culture and inoculation of tea. Results  The sequencing results showed that the most annotated genes 

were glycoside hydrolase and glycosyltransferase, which accounted for 39.22% and 33.33% respectively. In the 

process of pure culture and participation in tea pile-fermentation. Br. brevis had the ability to produce protease, 

amylase, pectinase, cellulase, peroxidase and polyphenol oxidase. The activities of protease, amylase and pectinase 
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were stronger, and the highest activity of protease was 550.91 U/mL under pure culture condition. The activity of Br. 

brevis cellulase was increased by 691.02% when cultured on tea substrate. In the process of tea pile-fermentation 

with the participation of Br. brevis, tea polyphenols, catechins, amino acids and flavonoids showed a decreasing 

trend, the maximum decrease of tea polyphenols was 80.61%, and the content of caffeine was significantly increase, 

with the maximum increase of 56.15%. The results of correlation analysis showed that the cellulase produced by Br. 

brevis during pile-fermentation process had a significant positive correlation with the changes of tea quality 

components. Conclusion  During pile-fermentation process of the post-fermented tea, Br. brevis can secrete a 

variety of extracellular enzymes, which can affect the changes of physical and chemical components of 

post-fermented tea through enzymatic action. 

KEY WORDS: Brevibacillus brevis; post-fermented tea; genome sequencing; enzyme activity; physicochemical components 
 
 

0  引  言 

后发酵茶, 又称黑茶, 主要有云南普洱茶、湖北老青

砖、湖南茯砖茶、广西六堡茶, 以其独特的陈化香气、醇

厚甘甜等风味品质与保健功能深受消费者喜爱[1]。后发酵

茶以较为粗老的鲜叶为原料, 经过杀青、揉捻、渥堆和干

燥等工艺加工而成, 其中渥堆是后发酵茶品质形成的关键

工序[2], 微生物在渥堆中能够分泌多种胞外酶[3], 通过酶

促作用使茶多酚类物质氧化、缩合、蛋白质和氨基酸分解、

降解, 碳水化合物被消耗和分解并导致各产物之间的聚

合、缩合等一系列反应的发生, 最终形成后发酵茶的色泽

红褐、香气陈醇等特有品质[4]。 

后发酵茶渥堆发酵过程中微生物种群主要以细菌为主, 

其次是霉菌, 酵母较少[5]。后发酵茶中主要的细菌群落为欧

文氏菌属、芽孢杆菌属、无色杆菌属和类芽孢杆菌属等[6], 且

芽孢杆菌属被认为是黑茶渥堆过程的优势微生物菌群[7]。张

欣等[8]基于 Illumina 高通量测序分析发现普洱茶在渥堆过程

中细菌种群丰富, 芽孢杆菌属细菌是普洱茶渥堆过程中的

优势菌, 并推测芽孢杆菌在后发酵茶渥堆过程中发挥着重

要作用。朱雯等[9]通过对青砖茶渥堆发酵中嗜热细菌的筛选, 

发现芽孢杆菌和枯草芽孢杆菌能够产生纤维素酶、淀粉酶和

单宁酶。刘红强等[10]通过黄水芽孢杆菌进行全基因组测序, 

利用平板圈法, 发现该菌株具有产生蛋白酶和多种碳水化

合物的潜力。本项目组在前期的研究中, 从后发酵茶中分离

到多种芽孢杆菌属细菌, 其中短短芽孢杆菌(Brevibacillus 

brevis, Br. brevis)对赭曲霉毒素 A 产生菌具有较强的抑制作

用[1], 而关于短短芽孢杆菌的产酶特性及其对后发酵茶渥堆

过程茶叶品质成分变化的影响尚未见报道。 

本研究以从后发酵茶中分离的短短芽孢杆菌为实验

对象, 通过对短短芽孢杆菌进行全基因组测序、纯培养, 

分别预测并分析其产酶能力; 将短短芽孢杆菌接种至茶叶

参与后发酵茶的渥堆, 分析其在后发酵茶渥堆过程时的产

酶活性, 并结合渥堆发酵过程中茶叶理化成分的动态变化, 

揭示短短芽孢杆菌在后发酵茶渥堆过程发挥的酶促作用及

其与后发酵茶品质形成间的相关关系, 旨在为后发酵茶渥

堆过程优势微生物功能的评价与后发酵茶渥堆工艺技术的

改良提供理论参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

菌株短短芽孢杆菌(Br. brevis)由本实验室从后发酵茶

中分离、纯化并保存。茶叶原料为晒青毛茶, 采自湖北咸

宁福鼎大白群体种的一芽五、六叶, 经过杀青、揉捻、晒

干制作而成, 由湖北洞庄茶叶有限公司提供。 

福林酚(纯度 99%, 北京索莱宝科技有限公司); 聚乙

烯比咯烷酮、三氯乙酸、碳酸钠、氢氧化钠、羟甲基纤维

素钠、茚三酮、盐酸(分析纯, 国药集团化学试剂有限公司)。 

1.2  仪器与设备 

AB204-N 型电子天平(精度 0.001 g, 艾科仪器设备有

限公司); TGL-16 台式高速冷冻离心机(浙江明德仪器有限

公司); HH-6 智能数显恒温水浴锅(上海越众仪器设备有限

公司); YMMD-65 立式压力蒸汽灭菌器(上海三申医疗仪器

有限公司); CHA-S 气浴恒温振荡器(常州金坛良友仪器有

限公司); UV-4800 紫外可见分光光度计(尤尼克上海仪器

有限公司); DHG-903385 电热恒温干燥机、SPX-80B5H 生

化培养箱(上海新苗医疗器械制造有限公司); SW-CJ-2FD

超净工作台(苏州安泰空气技术有限公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  菌株活化与培养条件 

取经甘油–20℃冷冻保存的 Br. Brevis 纯菌株, 在 LB

固体培养基平板上划线, 37℃培养 48 h, 挑取单菌落接种

于 LB 液体培养基中, 37℃、180 r/min 条件下培养 72 h, 取

活化的菌液用于后续实验[11]。 

1.3.2  菌株全基因组测序 

取适量活化的菌液送武汉贝纳科技有限公司开展全

基因组测序, 测序基于 Nanopore三代测序平台和二代测序
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技术平台完成, 利用 prokka、Prodigal 软件对组装后的基因

组进行编码基因预测, 利用 Aragorn 预测 tRNA、RNAmmer

预测 rRNA、Infernal 预测 rRNA、miscRNA, 最终预测出

各类基因元件加以汇总并完成初步注释。将预测得到的基

因序列与 COG、KEGG、Uniprot、Refseq 等功能数据库做

BLAST 比对分析, 得到基因功能注释结果。 

1.3.3  短短芽孢杆菌纯培养发酵液中的产酶能力 

取活化后的短短芽孢杆菌菌株接种于 LB 液体培养基

中, 37℃、180 r/min 摇床培养 1、2、3、4 和 5 d 5 个时间

段, 分别取发酵液, 8000 r/min 离心 30 min, 取上清液分别

测定菌株纯培养过程中产蛋白酶、淀粉酶、纤维素酶、过

氧化物酶、果胶酶以及多酚氧化酶 6 种基本酶酶活性。 

酶活力测定方法: 蛋白酶酶活性参照艾雨晴[12]三氯

乙酸(trichloroacetic acid solution, TCA)法, 蛋白酶酶活力

定义在 40℃条件下, 1 mL 酶液 1 min 分解酪蛋白产生 1 µg

酪氨酸为一个酶活力单位(U); 淀粉酶、纤维素酶、果胶酶

测定方法采用 3,5-二硝基水杨酸(DNS reagent, DNS)法测

定还原性糖含量: 淀粉酶酶活力定义在 40℃条件下, 1 mL

酶液 1 min 催化可溶性淀粉生成 1 mg 葡萄糖所需淀粉酶

为一个酶活单位(U)[13]; 纤维素酶酶活力定义在 50℃条

件, 1 mL 酶液 1 min 分解羧甲基纤维素钠生成 1 mg 葡萄糖

所需纤维素酶为一个酶活单位(U)[14]; 果胶酶酶活力定义

在 50℃条件下, 1 mL 酶液 1 min 分解果胶产生 1 µg 半乳糖

醛酸为一个酶活力单位(U)[15]。多酚氧化酶参照孙会刚等[16]

方法, 多酚氧化酶酶活力定义 1 mL 粗酶液在 1 min 内使得

吸光值变化 0.001 定义为 1 个酶活力单位(U); 过氧化物酶

参考王雨鑫等[17]、王伟伟等[18]方法略加修改 , 过氧化物

酶酶活力定义在 35℃条件下 , 1 mL 酶液每分钟增加 0.1

的吸光度强度。 

1.3.4  短短芽孢杆菌菌株在茶叶发酵中的产酶特性 

纯菌发酵茶样的制备: 将晒青毛茶进行装罐处理, 每

罐 250 g, 加入适量的无菌水后 121℃灭菌 30 min, 冷却备

用[9]。在无菌条件下, 将短短芽孢杆菌接种于 LB 液体培养基

中, 29℃ 180 r/min摇床培养72 h, 以8000 r/min将已制备的菌

液离心 15 min, 收集菌体, 将菌体稀释至 1×105 CFU/mL 的菌

悬液后, 适量接种于已灭菌的茶叶中, 使发酵含水量达到

65%左右即可。于室温条件下分别渥堆发酵 3、6、9、12

和 15 d 后, 进行取样, 依次编号为 W-1~W-5, 以未经接种

发酵的晒青毛茶为对照, 编号为 W-0, 测定 6 项基本酶活

力以及后续理化成分检测。 

酶液提取与活性分析: 多酚氧化酶、淀粉酶参考 SUN

等[19]的方法进行提取; 过氧化物酶的测定方法参考 GAA

等[20]方法; 纤维素酶和蛋白酶参照徐倩 [21]的方法; 果胶

酶参考龚玉雷[22]的方法。具体如下: 称取已渥堆发酵茶叶

1.5 g, 加入 0.3 g 聚乙烯比咯烷酮、0.2 g 石英砂以及适量预

冷的缓冲液, 冰上充分研磨混合后, 加入对应的缓冲液定容

至 10 mL, 于 4℃下静置 12 h, 取出, 在 4℃以 8000 r/min 条

件下离心 15 min, 取上清液测定茶叶中酶活力, 酶活性分

析方法参照 1.3.3, 其中多酚氧化酶和淀粉酶活性测定利用

pH 为 5.6 的柠檬酸缓冲液, 过氧化物酶活性测定利用 pH

为 7.0 的柠檬酸缓冲液, 纤维素酶和淀粉酶活性测定利用

pH 为 5.0 的柠檬酸缓冲液; 果胶酶活性测定利用浓度为

0.15 mol/L 的 NaCl 缓冲液。 

1.3.5  茶样理化成分检测 

儿茶素含量参考香荚蓝素比色法[23]; 茶多酚含量参

照 GB/T 8313—2018《茶叶中茶多酚与儿茶素类含量的检

测方法》; 游离氨基酸含量测定参考 GB/T 8314—2013《茶

游离氨基酸总量的测定》 ; 咖啡碱含量参照 GB/T 

8312—2013《茶咖啡碱测定》; 黄酮含量测定采用三氯化

铝法[24]。 

1.4  数据处理 

COG、KEGG 注释和酶活性等相关图使用 Graphad 8

作图, 理化成分分析和碳水化合物酶注释利用 Excel 2022

作图, 酶活性和理化成分相关性分析使用 Origin 2022 中

Correlation Plot 的 Pearson 方法绘制。利用 t 检验对所有数

据进行统计处理, 定量结果均以平均值±标准偏差表示。

P<0.05 被认为具有统计学意义, 其中*: P<0.05, 表示存在

显著性差异 ; **: P<0.01, 表示显著性差异明显 , ***: 

P<0.001, 表示极显著性差异。 

2  结果与分析 

2.1  短短芽孢杆菌的基因注释和功能分类 

2.1.1  COG 注释分析 

COG 是对基因产物进行直系同源分类的数据库, 将

预测基因的序列与 Unigene 数据库进行对比, 从而预测

gene 可能的功能并对其做功能分类统计。结果显示: 短短

芽孢杆菌共有 26 类 3617 个基因得到了 COG 注释, 占基因

总数的 81.79%; 预测主要功能的数量最多, 共有 358 个, 

占注释基因的 9.89%; 其次是氨基酸转运代谢、转录和碳

水化合物代谢相关基因, 分别为 348 个、318 个和 293 个, 

分别占注释基因的 9.62%、8.79%和 8.10%(图 1)。 

2.1.2  KEGG 注释分析 

KEGG 是系统分析基因产物在细胞中的代谢途径以

及这些基因产物功能的主要公共数据库, 利用 KEGG 以进

一步探究基因在生物学上的复杂行为。经过 KEGG 注释分

析 , 共有 2418 个基因得到了注释 , 占所有注释基因的

32.89%。如图 2 所示, 代谢通路第一层级共有 5 个分类, 代

谢通路所得注释基因最多, 占所注释基因的 75.55%。在第

二层级中, 除了全局与概览图的注释基因有 722 个外, 与

碳水化合物代谢通路相关的注释基因最多为 244 个, 占所

获得注释基因的 10.09%, 显著高于其他代谢通路, 这一结 
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注: C: 能量生成与转运; D: 细胞周期控制、细胞分裂和染色体分

裂; E: 氨基酸转运代谢; F: 核苷酸转运和代谢; G: 碳水化合物转

运代谢; H: 辅酶转运代谢; I: 脂肪转运代谢; J: 翻译, 核糖体结

构和生物合成; K: 转录; L: 复制, 重组和修复; M: 细胞壁/膜/被

膜的生物合成; N: 细胞运动; O: 翻译后修饰, 蛋白质折叠和伴侣

蛋白; P: 无机离子转运代谢; Q: 次生代谢物生物合成, 转运和代

谢; R: 主要功能预测; S: 未知功能; T: 信号传导机制; U: 胞内转

运、分泌和小泡运输; V: 抵御机制; W: 胞外结构; Y: 核酸结构; Z: 

细胞骨架。 

图 1  Br. brevis 基因的 COG 注释与分类 

Fig.1  COG annotation and classification of Br. Brevis 
 

果进一步证明了短短芽孢杆菌具有碳水化合物代谢的代谢

通路和功能基因, 因此, 可以推测其对复杂的化合物进行

降解、转化以及利用的潜力。 

2.1.3  碳水化合物酶注释 

碳水化合物在很多生物学功能中具有重要的地位 , 

用 HMMER 基于 CAZy 数据库对蛋白质序列进行注释[25], 

将菌株编码出的 102 个碳水化合物酶基因分为 6 大类, 如

图 3 所示。糖苷水解酶、糖基转移酶和碳水化合物酯酶占

比较大, 分别占编码基因的 39.22%、33.33%和 15.69%。

对碳水化合物酶的注释为后续短短芽孢杆菌纯培养以及茶

叶发酵定量研究提供了指导性方向。 

2.2  短短芽孢杆菌纯培养发酵液产酶特性分析 

本研究对短短芽孢杆菌纯培养条件下可能的产酶(包括: 

蛋白酶、淀粉酶、纤维素酶、果胶酶、多酚氧化酶和过氧化

物酶)能力进行研究。结果表明, 该菌株纯培养时蛋白酶(图

4A)、淀粉酶(图 4B)和果胶酶(图 4D)酶活力显著高于其他 3

种酶活力, 蛋白酶酶活力在培养第 4 d时最高为550.91 U/mL, 

在发酵的第 5 d 开始降低, 但均显著高于发酵前期, 这与贾仲

昕等[26]研究中关于贝莱斯芽孢杆菌 A1 结果相似, 推测该菌

株在快速生长期的中后期大量产生蛋白酶, 生长后期发酵液

中菌体含量过大, 抑制了蛋白酶酶活性。淀粉酶与果胶酶在

短短芽孢杆菌纯培养的 5 d 时间范围内, 其活性随着发酵时

间的延长表现为增加趋势, 这与张运祺等[27]、AIQAHTANI

等[28]研究枯草芽孢杆菌产淀粉酶和果胶酶活力先增高后减少

的规律略有差异, 这可能与不同菌种各自产酶特性和菌种的

培养时间长短相关, 而关于短短芽孢杆菌纯培养 5 d 以上淀

粉酶和果胶酶活性的变化趋势有待进一步研究。 
 

 
 

图 2  Br. brevis 基因的 Pathway 注释和分类 

Fig.2  Pathway annotation and classification of Br. Brevis 
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注: GHs: 糖苷水解酶; GTs: 糖基转移酶; PLs: 多糖裂解酶酶; 

CEs: 碳水化合物酯酶; AAs: 辅助氧化还原酶; CBMs: 碳水化

合物结合模块。 

图 3  Br. brevis 基因的 CAZy 注释和分类 

Fig.3  CAZy annotation and classification of Br. Brevis 

 

2.3  短短芽孢杆菌发酵茶叶时的产酶特性 

将短短芽孢杆菌接种至经无菌处理后的毛茶中, 分析

不同培养时段短短芽孢杆菌在茶叶中的产酶特性, 结果表

明, 蛋白酶(图 5A)、淀粉酶(图 5B)、纤维素酶(图 5C)、果胶

素酶(图 5D)、多酚氧化酶(图 5E)、过氧化物酶(图 5F)酶活

力显著高于对照组。其中蛋白酶、过氧化物酶、纤维素酶和

多酚氧化酶随着渥堆时间的延长先增加后降低, 淀粉酶和

果胶酶与渥堆时间呈正相关。纤维素酶、多酚氧化酶、过氧

化物酶酶活力显著高于菌种纯培养, 推测短短芽孢杆菌在

茶叶渥堆过程中可能受到茶叶中纤维素等底物的影响, 激

发了相应酶的产生与酶活性升高[29]。 

2.4  短短芽孢杆菌发酵茶叶过程中主要成分变化 

通过对短短芽孢杆菌参与渥堆发酵后的茶叶样品主

要理化成分进行分析, 发现与初始茶样(W-0)相比, 发酵完

成茶样(W-5)的茶多酚、氨基酸、黄酮含量均表现为显著降

低, 儿茶素含量略微低于初始茶样(W-0)(表 1)。在茶叶的

渥堆发酵过程中, 接种芽孢杆菌后会产生大量的代谢酶, 

而这些酶类的出现降解茶叶理化成分。朱雯等[9]对接种嗜

热菌种后测定其理化成分, 发现茶多酚和游离氨基酸含量

低于对照组; 茶多酚和氨基酸含量的降低, 有助于茶叶涩

味的降低, 口感更加醇和; 刘琨毅等[30]在茶叶中接种地衣

芽孢杆菌强化发酵有利于提高普洱茶的品质。咖啡碱是构

成茶汤的重要滋味物质之一, 随着渥堆时间的延长含量增

加, 最大增幅为 56.15%, 与张厅等[31]研究结果一致, 茶叶

中的咖啡碱具有稳定的环状结构[32], 几乎未见微生物在茶

叶中合成咖啡碱的报道[33], 而短短芽孢杆菌发酵茶叶过程

中咖啡碱含量的升高, 可能在于短短芽孢杆菌分泌的胞外

酶如纤维素酶、多酚氧化酶等有助于茶叶中的咖啡碱解吸

附、解络合作用的发生, 进而表现出茶叶中游离咖啡碱检

测含量的增加。 

 

 
 

图 4  不同培养阶段微生物培养液的酶活力(n=3) 

Fig.4  Enzyme activity of microbial culture medium at different culture stages (n=3) 
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图 5  不同渥堆阶段茶叶基质中酶活性 

Fig.5  Enzyme activity of in tea substrate at different stacking stages 
 
 

表 1  后发酵茶渥堆过程中主要理化成分变化(n=3, %) 
Table 1  Changes of main physicochemical components in post-fermented tea during the process of pile-fermentation (n=3, %) 

样品 W-0 W-1 W-2 W-3 W-4 W-5 

茶多酚 10.83±0.34a 5.90±0.04b 5.70±0.05b  3.63±0.06c 2.33±0.05c  2.10±0.17c 

儿茶素  7.24±0.08b 4.19±0.11c 2.08±0.11d 12.88±0.1a 6.58±0.05b 5.443±0.07c 

氨基酸  1.59±0.02b 3.64±0.01a 1.25±0.01b  1.11±0.02b 0.65±0.01c  0.38±0.01c 

黄酮  3.10±0.11a 1.54±0.03b 1.33±0.21b  0.99±0.04b 1.40±0.01b  0.97±0.01c 

咖啡碱  1.30±0.04b 1.34±0.01b 1.43±0.03b  1.69±0.01b 1.94±0.03a  2.03±0.01a 

注: 同行不同小写字母表示组间差异显著(P<0.05)。 

 

2.5  纯菌发酵茶叶中短短芽孢杆菌产酶特性与茶叶

主要成分变化相关性分析 

微生物参与发酵是渥堆过程中茶叶物质变化的决定

因素, 直接影响茶叶的汤色、香气和滋味等特有品质的形

成[34‒35]。对纯菌发酵茶叶短短芽孢杆菌产酶特性与品质成

分变化做相关性分析, 结果如图 6 所示。纤维素酶和果胶

酶为胞壁水解酶, 可以通过增加细胞壁的通透性, 来促进

多酚类物质和游离氨基酸等的溶出; 蛋白酶为水解酶, 可

以来催化蛋白质中的肽键水解来形成氨基酸和多肽[36]。茶

多酚与六大酶类均呈负相关, 联合添加纤维素酶、果胶酶、

蛋白酶等多种酶类制成复合酶对云南大叶种进行液态发酵, 

结果表明可以大幅度地降低茶多酚含量, 促进茶叶内含物

质的氧化[37]。氨基酸与六大酶类呈负相关, 推测一部分在

茶叶渥堆过程中被氧化、降解和转化, 和多酚类反应生成

褐色色素, 另外一部分被微生物中释放的酶类所消耗, 发

生脱氨、脱羧反应形成芳香物质, 使得茶叶的香气更加丰

富[38]。咖啡碱、儿茶素与蛋白酶呈正相关, 相关系数分别

为 0.81、0.33; 纤维素酶与儿茶素、咖啡碱呈正相关, 相关

系数分别为 0.30 和 0.37; 多酚氧化酶、淀粉酶与咖啡碱呈

正相关, 相关系数分别为 0.74、0.88。咖啡碱与多种酶类

呈现正相关, 进一步暗示短短芽孢杆菌分泌的胞外酶在茶

叶渥堆过程中可能存在的对咖啡碱的解吸附、解络合作用。 

3  结  论 

本研究通过对从后发酵茶中分离得到的短短芽孢杆

菌进行全基因组测序, 经过 COG、KEGG 分析和与 CAZy

数据库比对, 分别注释到 293 个、9 个和 102 个碳水化合

物酶基因。通过进一步生物信息学分析表明, 短短芽孢杆

菌具有产生糖基水解酶、糖基转移酶和碳水化合物酯酶等

的能力。通过对短短芽孢杆菌纯培养和接种茶叶上培养, 

发现其具有产生纤维素酶等多种酶的能力, 其中产生的蛋

白酶、淀粉酶和果胶酶的活性较强, 相较于液体纯培养, 
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注: A: 蛋白酶; B: 淀粉酶; C: 果胶酶; D: 纤维素酶; E: 过氧化物酶; F: 多酚氧化酶; G: 茶多酚; H: 儿茶素; I: 黄酮;  

J: 咖啡碱; K: 氨基酸。 

图 6  茶叶渥堆发酵 Br. brevis 酶活性与茶叶内含物质变化相关性分析 

Fig.6  Analysis of the correlation between the enzyme activities of Br. brevis and the changes of tea contents in the process of tea pile-fermentation 

 
在茶叶基质上培养有助于短短芽孢杆菌纤维素酶酶活力的

提高, 增幅可达到 691.02%; 在短短芽孢杆菌的酶促作用

下, 茶叶中的茶多酚、氨基酸、咖啡碱、儿茶素、黄酮均

会受到影响, 其中茶多酚最大降幅为 80.61%, 有利于后发

酵茶特有的品质特征的形成。 

综上所述, 通过从短短芽孢杆菌的基因注释、菌株纯

培养和接种茶叶渥堆发酵酶活力及茶叶理化成分动态变化

分析等角度的研究, 深化了对后发酵茶渥堆过程短短芽孢

杆菌功能的评价, 可为在后发酵茶渥堆工艺技术改良上的

实际应用提供理论参考。 
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