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摘  要：【目的】快速检测产赭曲霉毒素 A (OTA)的黑曲霉。【方法】根据黑曲霉(Aspergillus niger) 

CBS513.88 中 An15g07920 基因编码聚酮合酶的酰基转移酶(AT)域设计引物，建立针对产 OTA

黑曲霉的聚合酶链式反应(PCR)检测方法。【结果】对 72 株曲霉属菌株(黑曲霉、炭黑曲霉、赭

曲霉、佩特曲霉、寄生曲霉和塔宾曲霉)进行检测，发现产 OTA 的黑曲霉能够扩增出特异性条

带，而产 OTA 的其它菌株不能扩增出条带；检测出 3 株假阳性的产 OTA 黑曲霉，实时定量 PCR

分析此 3 株菌中 An15g07920 的同源基因表达情况，发现在产毒条件下可正常表达，排除了因

基因无法表达导致假阳性的可能。本方法的检测灵敏度为 25 pg 的 DNA 含量，在污染所试农

产品孢子浓度大于 4.0×104–4.0×105 个/g 时可有效检测出产毒菌株。【结论】本方法虽会产生 4%

的假阳性结果，但是仍可作为产毒黑曲霉有效的快速检测方法，并在农产品污染产毒黑曲霉时

进行有效预警。 
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Abstract: [Objective] Rapid detection of ochratoxin A-producing Aspergillus niger. [Methods] A 
PCR procedure has been developed for the rapid detection of ochratoxin A-producing A. niger. Two 
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specific primers were designed based on the nucleotide sequence of the acyl transferase (AT) domain 
of the polyketide synthase encoded by An15g07920 from A. niger CBS 513.88. [Results] Specificity 
was confirmed by testing primers towards purified DNA from 72 Aspergillus genus strains, including 
A. niger, A. carbonarius, A. ochraceus, A. petrakii, A. parasiticus and A. tubingensis. Two specific 
primers can amplify a unique band from OTA-producing A. niger, but not from other 
OTA-producing strains. However, the use of the primer pairs also allowed amplification of the DNA 
from three OTA-non-producing A. niger. The quantitative real-time PCR found that the part of AT 
homeotic gene of An15g07920 can be normally expressed under the OTA-producing condition in 
OTA-non-producing A. niger. Therefore, the reason of false positive was not the gene can not 
express. The detection limit of the developed PCR protocol was 25 pg for DNA templates and about 
4.0×104–4.0×105 spores/g when it was evaluated directly on artificially inoculated food. 
[Conclusion] The developed PCR procedure could be used for rapid detection of OTA-producing A. 
niger and is a promising tool in the prediction of potential ochratoxigenic risk for A. niger in foods. 

Keywords: Ochratoxin A, Aspergillus niger, Polymerase chain reaction, Detection 

赭曲霉毒素(Ochratoxin)是某些曲霉属和青霉

属真菌产生的一类次级代谢产物。该类物质以异香

豆素交联 L-苯丙氨酸为基本结构，在此基础上可衍

生出 20多种化合物，赭曲霉毒素 A (Ochratoxin A，

OTA)是其中含量最高、分布最广且毒性最强的一

种，已被国际癌症研究机构(IARC)认定为“2B”类致

癌物[1]。由于 OTA产生菌广泛分布于自然界，同时

OTA 理化性质较稳定，不易降解。因此，OTA 的

污染在全球范围内都比较严重，在干腌肉制品、粮

食、饲料和粮谷类食物中均有检出。鉴于 OTA 污

染的严重性和广泛性，欧盟对食物中 OTA 的含量

进行了限定，规定谷物原料中 OTA 含量不超过    

5 ng/g，谷物加工物中 OTA含量不超过 3 ng/g，婴

幼儿及有特殊医疗目的的食物中 OTA 含量不超过

0.5 ng/g，葡萄酒中 OTA的含量不超过 2 μg/L[2]。

我国目前只规定谷物和豆类中 OTA 含量不得超过 

5 ng/g[3]，饲料中不得超过 100 ng/g[4]，对其它原料

和食品中 OTA的限量标准还没有明确规定。 

黑曲霉(Aspergillus niger)是一种重要的食品发

酵菌株，广泛应用于柠檬酸发酵生产、30多种酶制

剂制备及重要蛋白的异源表达[5]。早在 1987年，黑

曲霉就被美国食品药品监督局(FDA)列为食品安全

菌种(Generally Recognized as Safe，GRAS)[6]，但是

近年来，陆续在葡萄、葡萄酒、咖啡豆和多种谷物

中发现了可以产生 OTA的黑曲霉[7-8]，其安全性开

始受到质疑。本课题组在前期的工作中也筛选到多

株产 OTA的黑曲霉，其中 1 062菌株在诱导培养基

中，25 °C培养 5 d后，产毒水平可达 500 μg/g干菌

丝以上[9]。由此可见，黑曲霉产毒株确实存在，且

产毒量对动物和人类具有潜在的威胁。 

为了确保发酵制品的安全，同时对产毒黑曲霉

污染农产品进行风险预警，有必要建立一种快速检

测产毒黑曲霉的方法。传统的黑曲霉分类和鉴定方

法是基于菌落形态和分子特征的多相鉴定[10]，但该

法难以区分产毒和不产毒的黑曲霉，因此无法做到

对 OTA污染的有效预警。随着分子生物学的发展，

已有不少运用 PCR相关技术检测 OTA产生菌的报

道[11-15]。然而，针对产毒黑曲霉的相关检测方法却

鲜有报道。为此本文拟结合已公布的黑曲霉基因组

序列，找到 OTA 生物合成的关键基因，并针对此

基因的保守区设计引物，建立产 OTA 黑曲霉的分

子检测方法，并对方法的特异性、准确性和灵敏度

进行评价。 

1  材料与方法 

1.1  供试菌株 

如表 1 所示，选择 72 株曲霉属菌株，包括赭

曲霉(Aspergillus ochraceus)、黑曲霉、炭黑曲霉

(Aspergillus carbonarius)、佩特曲霉 (Aspergillus 

petrakii)、寄生曲霉(Aspergillus parasiticus)、塔宾曲 
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表 1  供试曲霉菌株的引物特异性评价 
Table 1  Aspergillus strain used to evaluate the primers specificity 

菌株 Strains OTA 
扩增引物

AT-F/R  

Primers 
ITS1/4 

菌株 Strains OTA 
扩增引物 

AT-F/R 

Primers 
ITS1/4 

A. niger 1062 + + + A. niger 4 + + + 

A. niger A14 + + + A. carbonarius C14 + － + 

A. carbonarius 3.146 + － + A. carbonarius 3.147 + － + 

A. niger ATCC1015 － + + A. niger A1 － － + 

A. niger A2 － － + A. niger A3 － － + 

A. niger A4 － + + A. niger A5 － + + 

A. niger A6 － － + A. niger A7 － － + 

A. niger A8 － － + A. niger A9 － － + 

A. niger A10 － － + A. niger A11 － － + 

A. niger A12 － － + A. niger A13 － － + 

A. niger A15 － － + A. niger B1 － － + 

A. niger B2 － － + A. niger B3 － － + 

A. niger B4 － － + A. niger B5 － － + 

A. niger B6 － － + A. niger B7 － － + 

A. niger B8 － － + A. niger B9 － － + 

A. niger B10 － － + A. niger B11 － － + 

A. niger B12 － － + A. niger B13 － － + 

A. niger B14 － － + A. niger B15 － － + 

A. nige C1 － － + A. niger C2 － － + 

A. niger C3 － － + A. niger C4 － － + 

A. niger C5 － － + A. niger C6 － － + 

A. niger C7 － － + A. niger C8 － － + 

A. niger C9 － － + A. niger C10 － － + 

A. niger C11 － － + A. niger C12 － － + 

A. niger C13 － － + A. niger C15 － － + 

A. niger C16 － － + A. niger C17 － － + 

A. niger C18 － － + A. niger P1 － － + 

A. niger P2 － － + A. niger P3 － － + 

A. petrakii K1 － － + A. niger P6 － － + 

A. petrakii K2 － － + A. niger P7 － － + 

A. petrakii K3 － － + A. niger P8 － － + 

A. tubingensis 03 － － + A. niger P11 － － + 

A. tubingensis 08 － － + A. parasiticus V1 + － + 

A. tubingensis 09 + － + A. parasiticus V2 － － + 

A. tubingensis 11 + － + A. parasiticus S1 － － + 

A. tubingensis 12 － － + A. parasiticus S2 － － + 

Note: +: Positive test results; –: Negative test results. 
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霉(Aspergillus tubingensis)等。其中炭黑曲霉 3.146

和 3.147 购买于广东省微生物菌种保藏中心，炭黑

曲霉 C14、黑曲霉 1062由葡萄园中筛选得到，其余

为本实验室的保存菌株。 

1.2  培养基 

PDA培养基，配制方法见文献[16]。 

1.3  主要试剂和仪器 

真菌基因组提取试剂盒购于北京索莱宝科技

有限公司；PCR产物胶回收试剂盒购自宝生物工程

(大连)有限公司；RNA提取试剂盒、逆转录试剂盒

以及荧光定量 PCR 试剂盒分别采用天根生化科技

(北京)有限公司的 RNAprep Pure Plant Kit，Clontech

公司的 BD SMART PCR cDNA Synthesis Kit 和

Applied Biosystems 公司的 SYBR Green Master 

Mix；DNA Marker III购自天根生化科技(北京)有限

公司。所有引物由宝生物工程(大连)有限公司合成。 

JY-SPCT 电泳仪购自北京六一仪器厂；

Mastercycler nexus PCR仪购自德国Eppendorf公司；

荧光定量 PCR 仪为罗氏公司的 LightCycler®480，

并使用荧光定量 PCR仪自带软件分析数据。 

1.4  引物设计 

从 GenBank数据库(http:www.ncbi.nlm.nih.gov)

中调出已知的与 OTA合成相关的聚酮合酶(PKS)的

氨基酸序列，利用 ClustalW (http:www.ebi.ac.uk)及

DNAMAN 多序列分析软件，对其进行多重比对分

析，找出黑曲霉 PKS的 AT结构域特异的一段序列

区(图 1)，以黑曲霉 CBS 513.88的 PKS的 AT域序

列(GenBank 登录号 CAK42679)为模板，将这段 

 

 
 

图 1  OTA 相关 PKS 的 AT 结构域的比对与引物选择 
Figure 1  Partial alignment of AT domain sequence with PKSs related to OTA biosynthesis and primer selection 

注：箭头表示所选引物对. 
Note: The arrow indicates the selected primer pairs. 



2534 微生物学通报 Microbiol. China 2016, Vol.43, No.11 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 

序列提交到引物设计软件 Primer Premier 5.0中，设

计引物 15AT-F (5′-CGGATGACCTCTAAAGCAG-3′)

和 15AT-R (5′-TCTCGTTTGCCTGTCGTT-3′)，同时

使用通用引物 ITS1 (5′-TCCGTAGGTGAACCTGC 

GG-3′)和 ITS4 (5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′)

扩增真菌的 ITS序列作为对照。 

对扩增产物进行测序并与黑曲霉 CBS 513.88

菌株的 pks 基因 AT 域序列 (GenBank 登录号

CAK42679)进行比对。在此基础上设计其特异性定

量引物 md-F (5′-CGGATGACCTCTAAAGCAG-3′)

和 md-R (5′-GAAGAATGTCCCACCACC-3′)，目标

扩增片段长度 134 bp。b-tubulin为内参基因，引物

b-tubulin-F (5′-CTTCTGACACGCAGGATAG-3′)和

b-tubulin-R (5′-ACGGCACGAGGAACATAC-3′)。 

1.5  DNA 的提取与 PCR 扩增 

将斜面保藏的菌株活化后，接种于 100 mL 

PDA 液体培养基中，30 °C、200 r/min 摇床培养   

1–2 d。利用纱布收集过滤菌丝体，用蒸馏水清洗除

去菌丝表面的培养基。菌丝加液氮研磨成细粉，用

苯酚-氯仿法提取基因组 DNA。PCR 反应体系    

25 μL，含 1 μL DNA模板、2.5 μL 10×PCR缓冲液、

2 μL 25 mmol/L MgCl2、0.5 μL 10 mmol/L dNTPs、

上下游引物(20 mmol/L)各0.5 μL和0.5 μL Taq DNA

聚合酶(5 U/μL)，用无菌超纯水补足总体积。PCR

反应条件：95 °C 5 min；94 °C 45 s，54 °C 45 s，72 °C   

60 s，35 个循环；72 °C 10 min。反应产物用 1%琼

脂糖凝胶电泳检测，用凝胶成像仪成像并观察结

果。使用 PCR胶回收试剂盒回收目的 DNA片段。

将目的DNA片段与pMD18-T Easy载体连接后转化

E. coli DH5α感受态细胞中，鉴定阳性转化子，送

北京奥克鼎盛公司测序。 

1.6  RNA 提取及实时定量 PCR 

菌株在 PDA液体培养基中，25 °C培养 4 d后

经过离心收集菌体，用无菌滤纸吸干水分，液氮研

磨，然后用 RNA提取试剂盒抽提样品总 RNA，OD

值检测合格后，用 1.5%琼脂糖凝胶电泳检测总

RNA的完整性和降解情况，再用逆转录试剂盒进行

反转录。得到的 cDNA样本于−20 °C保存，用于实

时荧光定量 PCR。目的基因和内参基因的扩增引物

分别为 md-F/R和 b-tubulin-F/R，均采用 25 μL反应

体系：SYBR® Premix ExTaqTM II 12.5 μL，PCR 

Forward primer (10 μmol/L) 1 μL，PCR Reverse 

primer (10 μmol/L) 1μL，模板(100 ng) 2 μL，无菌水

8.5 μL。反应条件为：95 °C 30 s；95 °C 15 s，60 °C 

30 s，72 °C 30 s，在延伸阶段检测荧光强度，收集

信号，40个循环；绘制融解曲线，采用 2–ΔΔCT法计

算目的基因相对表达量。 

1.7  特异性评价 

利用设计的特异性引物，对表 1中列出的 72株

曲霉菌基因组 DNA进行 PCR扩增，以真菌的 ITS

序列为对照，扩增产物用 1%的琼脂糖凝胶进行电

泳检测。 

1.8  灵敏度评价 

纯培养条件下的灵敏度评价：以不同浓度黑曲

霉 1062基因组 DNA为模板进行 PCR扩增。 

干扰菌存在时的灵敏度评价：将 50 ng的黑曲

霉 A3基因组 DNA与不同含量的黑曲霉 1062基因

组 DNA混合后进行 PCR扩增。 

1.9  在人工污染食品样品检测中的应用 

利用 3 点接种法将产毒的黑曲霉 1062 菌株接

种到 PDA培养基上，25 °C静置培养 5 d后制备孢

子悬液，利用生理盐水将孢子悬液梯度稀释成

2.0×102–2.0×107 个/mL。称取苹果、花生、葡萄、

杏仁样品各 5 g，每个样品 7 份，每个样品其中的   

6份加入 1 mL不同浓度的孢子悬液，余下的一份样

品作为空白对照。混合吸附 2 h后，向每份样品中

加入 10 mL的生理盐水，洗脱样品中的孢子，收集

洗脱液，4 °C、12 000 r/min离心 10 min，弃上清，

加入 500 μL TE缓冲液，12 000 r/min离心 10 min，

弃上清。向离心管中加入 50 μL无菌水，95 °C水

浴 10 min后放于冰上 10 min。再利用前面所述的方

法提取孢子的基因组，利用引物 15AT-F/R进行 PCR

扩增。 
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2  结果与讨论 

2.1  检测特异性 

OTA 生物合成途径中的相关基因是快速检测

产毒黑曲霉的最佳靶标基因。虽然 OTA 的生物合

成途径尚未阐明，但已确认 OTA 的形成至少涉及  

3 个关键酶，分别催化 3 个关键的反应：聚酮合酶

(PKS)催化形成异香豆素聚酮化合物，非核糖体多

肽合成酶(NRPS)催化苯丙氨酸部分和二氢异香豆

素部分的交联，氯化物过氧化物酶(CPO)催化加入

氯原子[17]。AT域是 PKS中相对保守的结构域部分， 

在该区域针对产毒黑曲霉设计特异性引物，有可能

只对产毒的黑曲霉扩增出特异性条带。黑曲霉 CBS 

513.88可以合成 OTA，它的基因组已经公布，预测

其中 An15g07920 基因编码的聚酮合酶可能参与了

OTA的生物合成[18]；而在其它曲霉中，也有一些与

OTA相关的聚酮合酶基因被克隆或部分克隆[19-21]。

通过多重比对分析，以黑曲霉 CBS 513.88 中

An15g07920 基因的 AT 域序列为模板，设计了

15AT-F/R 特异性引物，对供试的 72 株真菌进行了

PCR扩增。结果如图 2和图 3所示。 

由图 2、图 3和表 1可知产 OTA的 3株黑曲霉

菌株都能扩增出一条约 698 bp的特异性条带，另外

3株不能产毒的黑曲霉也扩增出了此条带；其它菌株，

无论产毒与否，均不能扩增出此条带。所有 72 株菌

均能扩增出 ITS目的条带且结果良好。15AT-F/R特

异性引物扩增出条带，说明菌株是有产毒风险的黑

曲霉，而 ITS1/4扩增出条带则证明了真菌的存在。 

2.2  检测假阳性结果分析 

黑曲霉 1015、A4、A5菌株能够扩增出目的条

带，但其代谢产物中检测不到 OTA 的存在。为了

分析原因，利用 RT-PCR技术研究了产毒条件下，

An15g07920的AT域同源基因在 3株菌株中的表达

情况。1062菌株为对照组，设其基因表达量为 1，

结果见图 4。 

AT域同源基因均能表达，且在黑曲霉 A4、A5

中的表达量明显高于黑曲霉 1062 中。由此可知，

黑曲霉 1015、A4、A5 菌株不能合成 OTA 并非

An15g07920 的 AT 域同源基因不能表达。OTA 的

生物合成通常由以 pks为核心的基因簇共同作用，

假阳性的结果可能与这些菌株缺失 OTA 代谢途径

中其他相关基因或这些基因未能表达有关。 

2.3  检测灵敏度 

本实验包括两部分：一是纯培养条件下，供试

菌不同浓度基因组 DNA的 PCR扩增；二是在干扰

菌存在的条件下，供试菌不同浓度基因组 DNA 的

PCR扩增。供试菌选用产毒黑曲霉 1062，干扰菌选

用不产毒的黑曲霉 A3。利用引物 15AT-F/R 进行

PCR特异性目的条带扩增，结果见图 5。 
 
 

 
 
 

图 2  引物 15AT-F/R 对部分菌株 DNA 的 PCR 扩增图谱 
Figure 2  The electrophoresis image of PCR amplification with primers 15AT-F/R 

注：M：DNA marker III；1–6：黑曲霉 1062、4、A4、A5、A14和 ATCC1015；7–9：碳黑曲霉 C14、3.146和 3.147；10–24：黑曲

霉 A1、A2、A3、A6、A7、A8、A9、A10、A11、A12、A13、A15、B1、B2和 B3. 
Note: M: DNA marker III; 1–6: A. niger 1062, 4, A4, A5, A14, ATCC1015; 7–9: A. carbonarius C14, 3.146, 3.147; 10–24: A. niger A1, A2, 
A3, A6, A7, A8, A9, A10, A11, A12, A13, A15, B1, B2, B3. 
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图 3  引物 ITS1/4 对部分菌株 DNA 的 PCR 扩增图谱 
Figure 3  The electrophoresis image of PCR amplification 
with primers ITS1/4 
注：M：DNA marker III；1–20：分别为黑曲霉 1062、4、1015、

A1、A2、A3、A4、A5、A6、A7、A8、A9、A10、A11、A12、

A13、A14、A15、B1和 B2. 
Note: M: DNA marker III; 1–20: A. niger 1062, 4, 1015, A1, A2, A3, 
A4, A5, A6, A7, A8, A9, A10, A11, A12, A13, A14, A15, B1, and B2. 

 

 
图 4  An15g07920 的 AT 域同源基因在不同黑曲霉菌株

中的相对表达量 
Figure 4  Relative expression of the part of AT homeotic 
gene of An15g07920 in different A. niger strains 

 
 

 

 

 
图 5  纯培养(A)和干扰菌存在(B)条件下的灵敏度检测图谱 

Figure 5  Detection sensitivity of genome DNA under the pure culture (A) and the presence of interfering strain (B) 
注：M：DNA marker III；A：1–13：50、25、10、5、1、0.5和 0.25 ng，0.1、50、25、15、5和 1 pg 的黑曲霉 1062基因组 DNA；

14：50 ng的黑曲霉 A3基因组 DNA. B：1–8：50 ng的黑曲霉 A3基因组 DNA与 5、2.5、1、0.5和 0.1 ng，50、25和 15 pg的黑曲

霉 1062 基因组 DNA混合样品；9：50 ng的黑曲霉 A3基因组 DNA. 
Note: M: DNA marker III; A: 1–13: 50, 25, 10, 5, 1, 0.5, 0.25, and 0.1 ng, 50, 25, 15, 5, and 1 pg of A. niger 1062 DNA; 14: 50 ng DNA 
from A. niger A3. B: 1–8: 50 ng of DNA from A. niger A3 were mixed with 5, 2.5, 1, 0.5 and 0.1 ng, 50, 25, and 15 pg of A. niger 1062 DNA; 
9: 50 ng DNA from A. niger A3. 
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从图 5 中可以看出，对于黑曲霉 1062 纯基因

组，当 DNA含量高于 15 pg时，以引物 15AT-F/R

进行 PCR特异性目的条带扩增，电泳图中能够看到

明显的条带，因此认为 PCR的检测限为 15 pg。将

不同含量的黑曲霉 1062菌株的 DNA与 50 ng黑曲

霉 A3 的 DNA 混合时，发现当 1062 菌株的 DNA

含量高于 25 pg时，采用引物 15AT-F/R扩增后，从

电泳图中能够明显得到目的条带，可初步认为 PCR

体系中当混合基因组中产毒黑曲霉菌株的 DNA 含

量高于 25 pg时，能够利用此方法检测到产毒菌株。 

2.4  人工污染农产品中产毒菌株的检测 

为了验证 PCR 方法能否快速检测出农产品中

污染的产毒黑曲霉，将不同浓度黑曲霉 1062 菌株

的孢子悬液分别接种到 5 g不同的农产品中，从农

产品中提取污染菌的基因组 DNA，利用引物

15AT-F/R进行 PCR特异性目的条带扩增，琼脂糖

凝胶电泳验证。以纯培养基中提取的 DNA为模板

进行 PCR 作为阳性对照，以不接菌的食物利用相

同方法处理后进行 PCR 扩增作为阴性对照，结果

见图 6。 

 

     

     
 

图 6  引物 15AT-F/R 对样品基因组 DNA 的 PCR 扩增图谱 
Figure 6  The electrophoresis image of PCR amplification with primers 15AT-F/R in different samples 

注：A：苹果；B：葡萄；C：花生；D：杏仁. M：DNA marker III；1–6：分别为添加 2.0×102–2.0×107个/mL的黑曲霉 1062孢子悬

液的样品基因组；7：不接孢子悬液的食品基因组；8：纯培养基中提取的黑曲霉 1062基因组. 
Note: A: Apple; B: Grape; C: Peanut; D: Almond. M: DNA marker III; 1–6: DNA from food inoculated with 2.0×102–2.0×107 spores/mL of 
A. niger 1062, respectively; 7: DNA from food without inoculation A. niger 1062; 8: DNA from A. niger 1062. 



2538 微生物学通报 Microbiol. China 2016, Vol.43, No.11 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 

从图 6 中可以看出苹果和葡萄样品中接种孢

子含量大于等于 2.0×105个/mL 时，即样品中孢子

浓度大于等于 4.0×104个/g时，能够用 PCR的方法

检测到样品被有毒菌株所污染。花生、杏仁样品中

当接种孢子量大于等于 2.0×106个/mL 时，即样品

中孢子浓度大于等于 4.0×105个/g 时，能够检测到

目的条带。相比于苹果和葡萄，PCR检测方法应用

在花生和杏仁中的灵敏度偏低，可能由于干果类食

物中存在更多的抑制性物质。 

3  结论 

本文所建立的针对产毒黑曲霉的 PCR 检测方

法，可有效检测出所有产毒黑曲霉，但也产生了 4%

的假阳性结果，暴露了普通 PCR方法存在的准确度

偏低的问题，此问题可通过建立针对 OTA 合成途

径的多个基因的多重 PCR检测方法来克服。本方法

的检测灵敏度与被污染的农产品种类有关，农产品

中的成分，如花生中的油脂、葡萄中的多酚和多糖

均可抑制 PCR反应，降低检测灵敏度。因此从农产

品中提取污染真菌的基因组 DNA 至关重要，要求

所提取真菌基因组DNA不但质量高，而且所含PCR

反应抑制剂少。采用本方法可在 6 h内检测出农产

品中污染的产 OTA 黑曲霉，具有操作简便、检验

快速的特点，因此非常适合初筛产毒黑曲霉，并在

农产品污染产毒黑曲霉时进行有效预警。 
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