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摘 要：分别选取清香型(云南玉溪)、浓香型(湖南郴州)和中间香型(贵州遵义)醇化 1 年的 C2F 烟叶，测定烟叶

的主要化学成分；利用相似度检验分析烟叶微生物群落差异物种，随机矩阵理论构建分子生态网络；运用 Mantel

分析烟叶主要化学成分与微生物群落的相关性，结果表明：清香型、中间香型和浓香型烟叶微生物群落结构存在

显著差异，浓香型烟叶细菌及真菌群落 ɑ 多样性指数最高；烟叶显著富集的关键细菌类群为假单胞菌属

(Pseudomonas)、肠杆菌属(Enterobacter)和鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)；关键真菌类群为链格孢属(Alternaria)、

根霉菌属(Rhizopus)和桑帕约氏酵母菌属( Sampaiozyma)；以浓香型烟叶微生物分子生态网络规模最大，结构复杂

且相对稳定。总糖与还原糖含量显著影响烟叶微生物群落的多样性与结构，清香型及中间香型烟叶内关键微生物

类群均与总糖、还原糖含量呈显著正相关，而浓香型烟叶关键微生物类群均与总糖、还原糖含量呈显著负相关。 
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Abstract: Clear-flavored, intermediate-flavored, and strongly flavored tobacco leaves respectively from Yuxi of Yunnan, 

Chenzhou of Hunan, and Zunyi of Guizhou, which had been mellowed for 1 year, were selected to test the main chemical 

composition of the tobacco leaves. The similarity test was used to analyze the differential species of the microbial 

community, the molecular ecological network was constructed based on the random matrix theory, and the correlation 

analysis was carried out by Mantel test. The results showed that there were significant differences in the structure of 

microbial communities among the three flavored tobacco leaves and the highest ɑ diversity index of bacterial and fungal 

communities were found in the strongly flavored tobacco leaves. Pseudomonas, Enterobacter, and Sphingomonas were 

the key bacterial groups and Alternaria, Rhizopus, and Sampaiozyma were the key fungi that were enriched in the three 

flavored tobacco leaves. The microbial ecological network of strong flavor tobacco leaves was the largest among the 
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three flavored tobacco leaves, and the network was complex and relatively stable. Total sugar and reducing sugar content 

significantly affected the diversity and structure of the microbial community of tobacco leaves. The key microbial taxa of 

clear and intermediate flavor tobaccos were significantly positively correlated with the total sugar and reducing sugar 

content, whereas the key microbial taxa of strong flavor tobaccos were significantly negatively correlated with the total 

sugar and reducing sugar content.  

Keywords: aged tobacco leaves; tobacco aroma type; chemical composition; microbial diversity; key taxa; correlation 

 

根据生态种植区划可将烤烟分为浓香型、中间

香型及清香型 [1]。浓香型烟叶具备焦甜香韵特点，

清香型烟叶清香、甜香和果香风格突出，中间香型

烟叶则介于两者之间，以正甜香韵为主[2]。烟叶醇

化是改善烟叶品质、柔顺烟气、增香减杂、提高吸

食口感的重要工艺环节[3]。经醇化后的烟叶的颜色、

结构、香味、刺激性较好，不同香型烟叶的风格特

色彰显。 

微生物与化学变化、酶促反应协同在烟叶醇化

过程中发挥重要作用[3]。烟叶醇化过程中芽孢杆菌

属、假单胞菌属、鞘氨醇单胞菌属等是烟叶细菌群

落中的优势属[4–5]，曲霉菌属、腐霉菌属、链格孢

属和枝孢菌属等是主要真菌类群[6]。假单胞菌属参

与降解烟叶中的烟碱[7]；芽孢杆菌属对小分子芳香

物质分解提香及缩短醇化进程作用较大[8]；鞘氨醇

单胞菌属则与芳香族化合物降解有关[9]，影响烟叶

感官品质的提升；曲霉菌属、腐霉菌属是影响醇化

烟叶霉变发生的关键[10]。不同微生物类群多样性在

烟叶醇化过程中的作用不一，其对烟叶的提质效应

存在差异[11–13]。明确不同香型醇化烟叶关键微生物

类群特征有助于定向筛选可培养微生物，为新型醇

化方式(如烟叶混合醇化)以实现烟叶均质化提供理

论支撑。 

研究表明，清香型烟叶糖含量较高，钾含量越

低烟叶越偏清香[14]；浓香型与中间香型烟叶中碳、

氮化合物含量存在差异[15]。多酚类物质的含量高有

利于烟叶清香型风格的凸显，而巨豆三烯酮、二氢

大马酮含量高时有利于浓香型风格彰显[16]。微生物

产酶等代谢活动可分解烟叶内淀粉、蛋白质等大分

子物质为紫罗兰酮、糠醛等香气物质。烟叶不同醇

化阶段微生物多样性及代谢物质有差异，随醇化时

间推移，微生物群落结构及关键微生物类群发生变

化[17]。研究表明，醇化后期假单胞菌属相对丰度会

有所升高，鞘脂单胞菌属、甲基杆菌属相对丰度则

有一定程度降低[18–19]。 

为明确不同香型烟叶关键微生物类群特征及

其与香韵特征形成的关系，笔者选取清香型(云南玉

溪)、浓香型(湖南郴州)、中间香型(贵州遵义)烟区

醇化 1 年的同品种和同等级的烟叶，检测烟叶主要

化学成分及微生物群落组成。利用相似度检验分析

微生物差异物种，基于随机矩阵理论构建分子生态

网络，并通过 Mantel 检验进行烟叶化学成分与微生

物类群的相关性分析，比较不同香型烟叶品质及微

生物群落结构差异，明确不同香型烟叶关键微生物

类群特征，了解关键类群对风格特色形成的影响，

以期为提升醇化烟叶品质提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

2022 年 6 月，于云南中烟工业有限责任公司醇

化仓库分别选取云南玉溪、贵州遵义、湖南郴州云

烟 87C2F 醇化 1 年的烟叶，在醇化箱中采用五点取

样法取样，每烟区烟叶均采集 2 kg，共计 3 个样本

组，每组 8 个重复。烟叶从中剪开，一部分用于烟

叶的化学成分检测；另一部分用液氮冷藏，置于

–80 ℃冰箱，用于微生物检测。 

1.2 方法 

1.2.1 烟叶化学成分的检测 

参照文献[20]的方法，检测烟叶的总糖、还原

糖、氯离子、总氮、全钾、蛋白质和淀粉含量。 

1.2.2 烟叶微生物的检测 

用植物 DNA 提取试剂盒(Omega)提取烟叶样

品 DNA，利用 Thermo NanoDrop One 检测其纯度

和浓度。利用 16S rRNA 基因引物组 515F(5'–GT 

GCCAGCMGCCGCGGTAA–3')、806R(5'–GGACTA 

CHVGGGTWTCTAAT–3')，对细菌 16S rRNA 基因

V4 区进行独立 PCR 扩增；使用真菌通用引物 Its1 

(5'–CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA–3')和 Its2(5'– 
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GCTGCGTTCTTCATCGATGC–3')对真菌 ITS1区域

进行扩增，在 Illumina Nova 6000 平台对构建的扩

增子文库进行测序。在获得原始测序数据后，运用

Cutadapt 软件对原始数据进行剪切、拼接和质控，

获得去质读数。利用 FLASH 平台将正向和反向序

列进行结合，通过 UPARSE 采用 97%的相似水平类

聚。对比数据库 Silva 132 进行细菌物种注释，最小

置信区间为 50%。 

1.3 数据处理 

运用 SPSS 22.0 对数据进行分析。 烟叶化学成

分通过单因素方差分析检验差异显著性。微生物 ɑ、

β 多样性等不同相似度检验通过 R v2.11.1 中的

“vegan”软件包进行。利用 MENA 网站分析微生物

数据，基于随机矩阵理论(RMT)构建其分子生态网

络，根据节点拓扑特征识别关键物种 [21]。使用

RStudio 中“corrplot”包对烟叶微生物群落相关指标

与烟叶化学品质之间进行 Pearson 相关性分析并使

结果可视化，使用“LINKET”进行 Mantel 检验。 

2 结果与分析 

2.1 不同烟区醇化烟叶主要化学成分的差异 

由表 1 可知，玉溪烟叶还原糖和氯离子含量均

显著高于郴州和遵义的；玉溪、遵义烟叶总糖含量

显著高于郴州的；郴州烟叶的全钾含量最高；不同

烟区烟叶钾氯比及淀粉含量均存在显著差异，遵义

的最高，玉溪的最低；郴州、玉溪烟叶的总氮及蛋

白质含量均显著高于遵义的。 

表 1 不同烟区醇化烟叶的化学成分 

Table 1 Chemical composition of aged tobacco leaves from different tobacco area 

烟区 总糖/% 还原糖/% 全钾/% 氯离子/% 钾氯比 总氮/% 淀粉/% 蛋白质/% 

郴州 (22.89±0.91)b (20.46±0.92)c (1.58±0.17)a (0.53±0.02)b (3.01±0.37)b (1.39±0.07)a (15.91±0.24)b (11.61±0.14)a 

玉溪 (29.29±3.25)a (27.36±2.84)a (1.29±0.05)b (1.30±0.10)a (1.00±0.08)c (1.36±0.03)a (10.16±0.14)c (11.17±0.04)a 

遵义 (30.20±1.96)a (24.43±1.45)b (1.25±0.15)b (0.26±0.01)c (4.85±0.62)a (1.19±0.04)b (16.45±0.65)a (9.35±0.74)b 

同列不同字母表示烟区间的差异有统计学意义(P˂0.05)。 
 

2.2 不同烟区醇化烟叶的微生物群落结构 

2.2.1 微生物群落的 ɑ 多样性 

微生物群落 ɑ 多样性指数包括丰富度指数

(Observed 值、Chao1 指数、ACE 指数)与多样性指

数(香农指数、辛普森指数)。由表 2 可知，3 烟区烟

叶细菌群落 Observed 值、Chao1 指数、ACE 指数

均存在显著差异且变化趋势相同，郴州烟叶丰富度 

指数最高，玉溪的最低。郴州和遵义烟叶细菌群落

香农指数显著高于玉溪的，3 烟区烟叶细菌群落辛

普森指数无显著差异。从真菌群落 ɑ 多样性指数来

看，郴州烟叶 Observed 值、Chao1 指数、ACE 指

数均显著高于玉溪和遵义的，玉溪与遵义烟叶的差

异不显著。3 烟区烟叶真菌群落香农指数与辛普森

指数均存在显著差异，郴州烟叶的最高，遵义烟叶

的最低。 

表 2 不同烟区醇化烟叶微生物群落的 ɑ多样性指数 

Table 2 ɑ diversity index of microbial communities in aged tobacco leaves from different tobacco area 

微生物类别 烟区 Observed 值 Chao1 指数 ACE 指数 香农指数 辛普森指数 

细菌 郴州 (184.25±20.85)a (269.75±28.50)a (244.35±18.57)a (3.26±0.39)a 0.90±0.04 

 玉溪 (19.38±8.86)c (33.93±20.28)c (39.13±21.38)c (2.47±0.24)b 0.89±0.04 

 遵义 (99.00±17.53)b (198.60±37.38)b (215.48±25.65)b (3.31±0.55)a 0.89±0.10 

真菌 郴州 (75.50±15.91)a (84.03±20.67)a (82.22±19.23)a (3.02±0.43)a (0.87±0.07)a 

 玉溪 (31.38±10.27)b (36.58±18.80)b (36.07±15.10)b (1.58±0.28)b (0.61±0.09)b 

 遵义 (22.75±4.06)b (34.31±8.48)b (35.89±8.26)b (0.88±0.17)c (0.36±0.08)c 

同列不同字母表示同一微生物类群烟区间的差异有统计学意义(P˂0.05)。 
 

2.2.2 微生物群落的 β 多样性 

对醇化烟叶微生物群落结构进行基于 Bray– 

Curtis 相异度检验及主坐标分析(PCoA)，结果表明，

细菌群落 β 多样性(图 1–a)分析中，PCo1 轴和 PCo2

轴的贡献率分别为 30.00%和 20.60%，累计贡献率

为 56.00%，3 烟区烟叶细菌群落结构差异显著。真

菌群落 β 多样性(图 1–b)分析中，PCo1 轴和 PCo2

轴的贡献率分别为 63.40%和 17.80%，累计贡献率

为 81.20%，3 烟区烟叶真菌群落结构差异显著。 
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PCo1[30%]                               PCo1[63.4%] 

    a 细菌；b 真菌。   

图 1 不同烟区醇化烟叶细菌及真菌群落的 PCoA 分析 

Fig.1 PCoA analysis of bacterial communities and fungi communities from aged tobacco leaves with different tobacco area 
 

2.2.3 烟叶微生物群落组成的差异 

不同烟区醇化烟叶的细菌及真菌群落组成有

所不同(图 2)。门水平上，细菌群落以变形菌门、厚

壁菌门、放线菌门、拟杆菌门为主，其中变形菌门

占主导地位，相对丰度为 82.84%~93.73%；在属水

平上，郴州、玉溪和遵义烟叶中主要菌属分别是鞘

氨醇单胞菌属、假单胞菌属、甲基杆菌属。郴州地

区烟叶真菌群落以子囊菌门为主，玉溪和遵义的则

以毛霉门为主；郴州真菌烟叶属以桑帕约氏酵母属

为主，玉溪和遵义的则均以根霉属为主。 

 

门水平相对丰度前 8 个类群、属水平相对丰度前 12 个类群着色，其余统一为其他；a、b 分别为细菌门、属的相对丰度；c、d 分

别为真菌门、属的相对丰度。 

图 2 不同烟区醇化烟叶微生物群落的组成 

Fig.2 Composition of microbial community in aged tobacco leaves from different tobacco area 
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2.2.4 不同烟区醇化烟叶微生物群落的差异物种 

分析不同烟区细菌群落差异物种(图 3–a)表明，

玉溪与遵义烟叶有显著差异的菌属为不动杆菌属。

玉溪与郴州烟叶相比有显著差异的菌属有鞘氨醇单

胞菌属、不动杆菌属、假单胞菌属。遵义与郴州烟

叶相比有显著差异的菌属有鞘氨醇单胞菌属与肠杆

菌属。其中玉溪、遵义与郴州烟叶中显著富集的菌

属分别为假单胞菌属、肠杆菌属与鞘氨醇单胞菌属，

这些菌属为不同烟区烟叶中的关键细菌类群。 

分析真菌群落差异物种(图 3–b)表明，玉溪与遵

义烟叶相比有显著差异的菌属有链格孢属、枝孢菌

属、根霉菌属。玉溪与郴州烟叶相比有显著差异的

菌属有桑帕约氏酵母菌属、黑孢霉属、圆孢线黑粉

菌属、暗球腔菌属、根霉菌属。遵义与郴州烟叶相

比有显著差异的菌属有桑帕约氏酵母菌属、枝孢菌

属、黑孢霉属、圆孢线黑粉菌属、暗球腔菌属、根

霉菌属。其中玉溪烟叶显著富集的菌属为链格孢

属；遵义烟叶显著富集的菌属为根霉菌属；郴州烟

叶显著富集的菌属有桑帕约氏酵母菌属、枝孢菌

属、黑孢霉属、线黑粉酵母菌属、球腔菌属。这些

菌属为不同烟区烟叶中的关键真菌类群。 

 

          a 细菌；b 真菌。 

图 3 不同香型醇化烟叶细菌与真菌群落的差异物种 

Fig.3 Analysis of differential species of bacterial and fungal communities in aged tobacco leaves from different tabocca area 
 

2.2.5 不同烟区醇化烟叶微生物分子生态网络拓

扑特性 

基于随机矩阵理论构建 3个烟区微生物分子生

态网络，结果 3 个细菌网络拓扑分布的 R2 分别为

0.835、1.000 和 0.848，符合幂定律(表 3)。网络特

征参数的分析表明，3 地区烟叶中的微生物大多为

正互相作用，微生物以共生关系为主导，其中玉溪

烟叶微生物群落共生比例最高，郴州最低，郴州生

态网络总节点数、总连接数、平均连通度最高，玉

溪的最低，说明郴州烟叶微生物物种间关系更加复

杂，网络规模也更大。此外，郴州地区烟叶细菌微

生物网络平均群聚系数较低且平均路径距离较长，

 

95%置信区间 
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表明郴州烟叶中微生物间响应速度慢，抗干扰能力

较强，群落结构也较稳定。3 烟区烟叶真菌网络则

以负相关关系占主导地位，郴州生态网络总节点

数、总连接数最高，遵义的最低，说明郴州烟叶微

生物网络连接最紧密，结构也较复杂。 

表 3 醇化烟叶微生物网络拓扑特征参数 

Table 3 Topological characteristic parameters of microbial network in aged tobacco leaves 

烟区 
总节点数 总连接数 R2 正相关连接度/% 平均连通度 平均聚类系数 平均路径距离 模块度 

细菌 真菌 细菌 真菌 细菌 真菌 细菌 真菌 细菌 真菌 细菌 真菌 细菌 真菌 细菌 真菌 

郴州 130 314 154 7 035 0.835 0.116 59.74 1.42 2.369 44.809 0.086 0.313 6.309 1.901 0.79 0.01 

玉溪  33 114  22 792 1.000 0.227 86.38 3.66 1.333 13.895 0.182 0.369 1.400 1.896 0.90 0.15 

遵义  80  68  89 595 0.848 0.083 71.91 1.68 2.225 17.500 0.118 0.224 4.088 1.788 0.76 0.07 
 

2.3 醇化烟叶关键微生物类群与烟叶品质的关系 

由图 4–a 可知，烟叶中的淀粉、总糖、还原糖

含量显著影响烟叶细菌的群落结构，总糖、还原糖

与总钾含量显著影响真菌群落结构。分析微生物群

落 ɑ 多样性指数与烟叶化学成分相关性(图 4–b)表

明，细菌与真菌群落多样性指数均与总糖、还原糖

含量呈显著负相关，细菌群落结构与淀粉含量呈显

著正相关，真菌群落多样性与总氮、蛋白质含量呈

显著正相关。分析关键细菌类群与烟叶化学成分的

相关性(图 4–c)可知，玉溪烟叶内显著富集的假单胞

菌属与淀粉、钾离子含量呈显著负相关，与总糖、

还原糖含量呈显著正相关。遵义烟叶内显著富集的 

 

a、b、c、d 分别为微生物群落 β 多样性、微生物群落 ɑ 多样性、细菌群落门和属水平的相对丰度、真菌群落门和属水平的相对丰

度与化学成分的相关性。 

图 4 醇化烟叶微生物群落结构与化学成分的相关性 

Fig. 4 Correlation between microbial community structure and chemical composition of aged tobacco leaves 
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肠杆菌属与总糖、还原糖含量呈显著正相关。郴州

烟叶内显著富集的鞘氨醇单胞菌属与总糖、还原糖

含量呈显著负相关，与总氮、蛋白质含量呈显著正

相关。分析关键真菌类群与烟叶化学成分的相关性

(图 4–d) 可知，玉溪烟叶内显著富集的链格孢属与

总氮、蛋白质含量呈显著正相关。遵义烟叶内显著

富集的根霉菌属与总糖、还原糖含量呈显著正相

关，与总氮、蛋白质含量呈显著负相关。郴州烟叶

内显著富集的 5 个菌属均与总糖、还原糖含量呈显

著负相关，枝孢菌属与总氮、蛋白质含量呈显著正

相关。 

综上，遵义烟叶内关键微生物类群均与总糖、

还原糖含量呈显著正相关，郴州烟叶内关键微生物

类群均与总糖、还原糖含量呈显著负相关：因此微

生物在烟叶醇化期的生长活动基础与代谢物质差

异会对烟叶风格特色的形成产生影响。 

3 结论与讨论 

本研究结果表明，湖南郴州浓香型烟叶微生物

ɑ 多样性指数最高，3 种香型烟叶微生物群落结构

存在显著差异；清香型、中间香型及浓香型烟叶显

著富集的关键细菌类群分别是假单胞菌属、肠杆菌

属与鞘氨醇单胞菌属；关键真菌类群分别为链格孢

属、根霉菌属与桑帕约氏酵母菌属。浓香型烟叶微

生物分子生态网络规模更大，结构复杂且相对稳

定。烟叶总糖与还原糖含量显著影响烟叶微生物群

落多样性与结构，清香型及中间香型烟叶内关键微

生物类群与总糖、还原糖含量呈显著正相关，而浓

香型烟叶内关键微生物类群均与总糖、还原糖含量

呈显著负相关。 

烟叶化学成分是决定其风格特色与使用价值的

重要因素[22]。不同香型醇化烟叶因生长条件下光温水

热及醇化环境差异[23]，其化学成分、感官质量、香气

物质及微生物群落多样性与组成存在差异[24–26]。淀粉

与蛋白质是烟叶内含量较高的大分子有机物质，可

以作为碳源与氮源供细菌群落生长代谢产生代谢

物和生物酶[27]。代谢产物包括糖类、氨基酸等小分

子物质，这些物质在酶的催化作用下进一步发生化

学反应，进而达到改善烟叶品质的作用[28]。本研究

发现玉溪烟叶淀粉含量较少，而经其分解产生的总

糖还原糖含量较高。这也是玉溪烟叶香气丰富，吃

味醇和的原因。郴州烟叶蛋白质与总氮含量显著高

于其他产地烟叶，因此浓香型烟叶燃吸时会产生辛

辣苦涩味。 

微生物多样性指数高，种类丰富，参与降解香

气前体物活性强，能够生成更多糖醛、5–甲基糠醛、

乙酰呋喃、香叶基丙酮等表征浓香型烟叶风格特色

的致香物质[29]。不同香型烟叶微生物群落结构差异

致使烟叶显著富集的微生物类群不同，其生长活性

及代谢物质会影响烟叶香韵特征形成。本研究结果

表明，郴州烟叶中的关键微生物类群为变形菌门，

其在参与物质分解与循环过程中发挥重要作用[30]。

鞘氨醇单胞菌属、肠杆菌属、假单胞菌属分别是郴

州、遵义、玉溪烟叶细菌关键类群菌属。研究表明，

鞘氨醇单胞菌是一类可降解多环芳烃和酚类物质的

微生物[31]，其降解产物香叶基丙酮为浓香型烟叶特

色致香物质[32]。烟叶糖碱比偏大，烟叶偏向于清香

风味[2]，而玉溪烟叶糖含量较高，因其显著富集的

关键微生物类群假单胞菌属具备降解烟碱能力，使

其清甜香风味更为浓郁。除了已知的烟叶中广泛存

在的假单胞菌属，研究发现甲基杆菌属是玉溪、郴

州与遵义烟叶内主要菌属。甲基杆菌属能够有效降

低烟草制品中甾醇含量，从而减少甾醇物质在燃烧

过程中形成的有害物质的含量[33]。郴州、遵义烟叶

真菌群落主要以子囊菌门为主，玉溪烟叶以毛霉门

为主；郴州烟叶以桑帕约氏酵母属为主，玉溪和遵

义烟叶以根霉菌属为主。桑帕约氏酵母菌作为烟叶

的内生真菌，可降解类胡萝卜素、果胶、脂肪类物

质[34]。曲霉有降解糖类化合物和蛋白质的作用，从

而促进香味物质合成[35]：因此，不同香型烟叶的关

键微生物类群的功能特性及代谢活性是烟叶风格

特色形成的重要原因。 

不同香型醇化烟叶分子生态网络拓扑特征表

明，细菌微生物生态网络大多为正相互作用。郴州

烟叶的微生物生态网络总节点数、总连接数、平均

连通度最高，微生物网络平均群聚系数较低且平均

路径距离较长，微生物物种间的关系较复杂，网络

规模更大，网络连接较紧密，结构较复杂也相对稳

定，更有利于抵抗外界环境变化带来的不利影响。 
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