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摘  要 

采用Illumina Miseq高通量测序技术分析微冻(−2℃ ± 0.5℃)贮藏条件下，不同贮藏期(0 d, 25 d, 50 d)鲟鱼

籽酱中的细菌多样性。结果表明，鲟鱼籽酱初始菌落总数为3.08 ± 0.03 lg (CFU/g)，贮藏第50天后增长到

3.68 ± 0.05 lg (CFU/g)，贮藏过程中感官品质良好，没有出现腐败迹象。不同贮藏阶段鲟鱼籽酱的菌群结

构有显著差异，随着贮藏时间的延长细菌种类呈增加的趋势，0 d，25 d，50 d样品V3-V4区域扩增所得微

生物相对丰度大于1%的分别为1属，14属和11属。主要优势菌属有嗜冷杆菌属(Psychrobacter, 0 d, 
98.65%)、类芽孢杆菌属(Paenibacillus, 25 d, 8.49%)、水杆菌属(Aquabacterium, 25 d, 6.52%)、定殖草

螺菌属(Herbaspirillum, 25 d, 4.55%)、污泥单胞菌属(Pelomonas, 25 d, 4.16%)、假单胞菌属

(Pseudomonas, 25 d, 3.29%)、嗜酸菌属(Acidovorax, 25 d, 3.72%)、芽孢杆菌属(Bacillus, 25 d, 3.55%)
和鞘脂单胞菌属(Sphingomonas, 50 d, 29.51%)等。本研究结果为鲟鱼籽酱微生物的控制及保藏技术的开

发提供了理论基础。 
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Abstract 
In order to explore the microbial community structure of sturgeon caviar during different storage pe-
riods stored at −2˚C. Samples were taken at 0 d, 25 d and 50 d for detection. The results showed that 
the initial microbial count of sturgeon caviar was 3.08 ± 0.03 lg (CFU/g), which increased to 3.68 ± 
0.05 lg (CFU/g) after 50 days. The sensory quality is good and no signs of decay appear during storage. 
The microbial community structure of sturgeon caviar varies significantly during different storage 
stages. With increasing storage time, there is a trend of increasing bacterial diversity. The relative 
abundance of microorganisms in the V3-V4 region amplification of samples at 0 days, 25 days, and 50 
days showed that there were 1 genus, 14 genera, and 11 genera, respectively, with a relative abun-
dance greater than 1%. The main genera were Paenibacillus (0 d, 8.49%), Aquabacterium (0 d, 
6.52%), Sphingomonas (25 d, 29.51%), Pseudomonas (25 d, 3.29%), Acidovorax (25 d, 3.72%) and 
Psychrobacter (50 d, 98.65%), ect. The results of this study provide a theoretical basis for the control 
of microorganisms in sturgeon caviar and the development of preservation techniques. 
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1. 引言 

鲟鱼籽酱是鲟科类的鱼卵经过轻微盐渍制成，严格按照国际餐饮文化的标准来说只有鲟科类的鱼卵才

可以被称为鱼子酱，因其稀有而珍贵，自古以来就是一种非常昂贵的水产类美食[1]，其在中国也有很长的

食用历史，最早甚至可以追溯到三国时期[2]。鱼子酱富含维生素(A、C、B2、B6、PP、B12)、卵磷脂以及

钙、锌、硒、镁、铜等多种矿物元素和人体所需的多种氨基酸、蛋白质、多不饱和脂肪酸，还含有丰富的

DHA 和 EPA，不仅营养价值很高，还具有滋润肌肤、消除疲劳，促进发育、提高免疫力等多种保健作用[3] 
[4] [5]。鲟鱼籽酱的加工一般经过：鲟鱼宰杀、取卵、搓卵、漂洗、沥水、挑选、腌制和包装几个步骤，为

确保鱼卵的口感和新鲜度，整个工序一般要求在 10~15 min 内完成，然后进行真空罐装后低温贮藏[6]。 
低温贮藏是保持水产品新鲜度的常用方法之一，根据贮藏温度可以分为冷藏和冻藏，冻藏一般在−10℃

以下，因为温度低可以有效抑制水产品中微生物的生长繁殖活动和酶活性，降低产品微生物数量使货架期延

长数月，但因形成的冰晶过大往往引起水产品组织结构破坏使品质和口感下降。冷藏条件下又因温度偏高，

导致水产品较快腐败。微冻保鲜是将水产品的中心温度降至略低于细胞冻结温度点后，在该温度下进行贮存

以保持水产品品质的一种轻度冷冻保鲜方法，能够较好的保持水产品的新鲜度并降低长期冻藏造成的品质劣

变程度[7]。鲟鱼籽酱的微冻贮藏一般控制在鲟鱼籽酱冰点以下 1℃~2℃之间的温度带内，常用的温度为−2℃，

该条件下只产生少部分冰晶，鲟鱼籽酱组织结构受破坏程度小，汁液流失率低，产品质构与冷藏条件下的差

异不大，但可使产品的货架期延长至冷藏的 1.5~4 倍，是目前鲟鱼籽酱保鲜的常用贮藏温度[8]。 
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微生物是导致鱼子酱腐败变质最主要的因素, 高通量测序技术(Illumina Miseq)可以在短时间内确定

样品中的微生物群落组成和结构，是一种新的不依赖于传统微生物培养的方法，可以一次性对上百万条

基因分子进行并行测序，使在样品中含量很低的微生物也可以被检测出来，具有极高的灵敏度[9]，在鲟

鱼籽酱加工贮藏以及微生物多样性研究方面已有广泛的运用。Bagge-Ravn 等[10]运用高通量测序技术对

四个水产品加工厂加工车间的微生物进行了检测，其中分离出 1009 种不同的微生物，包括在鲟鱼籽酱加

工厂检测分离的嗜冷菌、金黄色葡萄球菌及酵母菌。于渺[11]和周婷[12]运用高通量测序技术研究了鲟鱼

籽酱加工和贮藏期间的品质及优势微生物变化，发现微生物的活动是引起鲟鱼籽酱腐败变质和食用安全

的主要因素，尤其是其中的优势菌，对产品的质量起着关键作用。 
鲟鱼籽酱加工工艺的特殊性导致产品贮藏运输和销售过程中极易腐败变质，而冷冻的鱼子酱口感被

严重破坏，同时还存在一定的食品安全风险隐患。关于冷藏期间鲟鱼籽酱微生物多样性的研究，已经在

微生物的分离鉴定方面开展了部分研究工作，有研究表明嗜冷杆菌属和鞘脂单胞菌属是主要优势菌属，

同时发现在不同贮藏时间段优势菌属有较大差异[13]。在前期研究中我们发现不同贮藏时期内的鱼籽酱中

的菌落总数在 103 CFU/g 以上。然而，目前对微冻贮藏条件下鲟鱼籽酱中微生物菌群结构及其多样性的

系统性研究还未见报道。本实验利用 Illumina Miseq 技术分析微冻保鲜条件下不同贮藏期鲟鱼籽酱中微生

物的多样性，比较、分析鲟鱼籽酱冷藏期间微生物菌群结构及其消长规律，同时深度剖析核心微生物类

群，为鲟鱼籽酱的微生物控制提供科学依据。 

2. 材料与方法 

2.1. 材料与仪器 

鲟鱼籽酱：湖北清江鲟龙渔业有限公司生产，上海鲟丹科技股份有限公司提供。 
DNA 提取试剂盒(DNA Kit)购自美国 Omega 公司；Qubit3.0 DNA 检测试剂盒购自美国 Life 公司；

2×Hieff® PCR 预混液、Hieff NGS™ DNA 分选磁珠(Hieff NGS™ DNA Selection Beads)购自翌圣生物科技

股份有限公司。 
凝胶成像系统，上海复日科技有限公司；Pico™ 21 型微量离心机、HulaMixer™样品混合器，

SimpliAmp™ PCR 仪，Thermo Fisher；DYY-6 C 型电泳仪电源、DYCZ-21 型电泳槽，北京市六一仪器厂；

Q32866 型 Qubit® 3.0 荧光计，北京东胜创新生物科技有限公司；Research plus 型移液器，德国 Eppendorf
公司；Miseq 型测序仪，美国 Illumina 公司。 

2.2. 实验方法 

2.2.1. 样品的预处理 
鲟鱼籽酱样品 3 组，每组 20 g，−2℃贮藏 0, 25, 50 d，其中 0 d 的样品为对照组。样品预处理参考本

实验室已发表的方法进行[9] [14]，使用无菌不锈钢勺取样，每组分别取在不同贮藏期的鲟鱼籽酱样品 0.5 
g 于 2 ml 离心管中，经组织破碎仪破碎 10 s 后备用。 

2.2.2. 微生物菌落总数测定(Total viable count, TVC) 
按照 GB 4789.2-2022《食品安全国家标准食品微生物学检验菌落总数测定》[15]进行，测定结果用 l g 

(CFU/g)表示，称取 10 g 鱼子酱置于无菌均质袋中，加入 90 mL 无菌生理盐水，用拍击式均质器拍打 2 min，
制成 1:10 的样品稀释液，再稀释 10 倍，分别吸取稀释度为 1:10 和 1:100 的样品稀释液 100 μL，涂布接

种于胰蛋白胨大豆琼脂培养基(TSA)，置于 36℃ ± 1℃培养 48 ± 2 h。选取菌落数在适宜计数范围内的稀

释度进行计数，每个稀释度重复 3 次。 
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2.2.3. DNA 的提取 
DNA 提取操作按试剂盒产品说明书进行，网址链接参考 

(http://omegabiotek.com/store/product/soil-dna-kit/)，用 2%的琼脂糖凝胶电泳对鲟鱼籽酱基因组 DNA 抽提

效果进行检测[9] [16]。 

2.2.4. PCR 扩增及高通量测序 
对各组样品的 16S rDNA 序列 V3~V4 区域进行扩增，以提取到的基因组 DNA 为模板，引物为： 
341F，5′- CCTACGGGNGGCWGCAG；805R，5′- GACTACHVGGGTATCTAATCC。通过在正向引

物上连接不同碱基标签序列(barcode)来识别不同组的样品，标签序列为：0 d，GTGTAT；25 d，TGGATA；

50 d，GTTTCG。 
经过 PCR 扩增两轮后用 2%琼脂糖凝胶电泳进行检测，再用 Qubit 3.0 DNA 检测试剂盒对纯化后的样

品进行定量检测，最后交由生工生物工程(上海)股份有限公司完成 Illumina MiSeq 高通量测序工作。 

2.2.5. 高通量测序结果分析 
根据 barcode 序列对各组样品进行区分、比较，通过质控和筛选，对有效序列进行操作分类单元

(operational taxonomic unit, OTU)聚类分析和物种分类学分析(在 97%的相似水平下进行)，基于分类学信

息，讨论鲟鱼籽酱在不同贮藏期的微生物菌群结构变化。 

2.3. 数据处理 

使用软件 R 3.6.0 和 Excel 2016 进行图像和数据处理；使用软件 Cutadap 1.18、PEAR 0.9.8 及 PRINSEQ 
0.20.4 进行序列拼接和数据质控；使用软件 Usearch 11.0.667 进行 OUT 聚类分析，使用软件 RDP Classifier 
2.12 进行 OTU 物种注释及统计；使用软件 Mothur 1.43.0 进行多样性分析。 

3. 结果与分析 

3.1. 鲟鱼籽酱冷藏期间菌落总数变化 

从图 1 可以看出，鲟鱼籽酱冷藏期间菌落总数逐渐上升，第 0 d 时菌落总数为 3.08 ± 0.03 lg (CFU/g)，
在−2℃贮藏 25 d 和 50 d 后，样品菌落总数分别为 3.53 ± 0.02 lg (CFU/g)和 3.68 ± 0.05 lg (CFU/g)。 
 

 
Figure 1. Total microbial count of Sturgeon caviar during cold storage 
图 1. 鲟鱼籽酱冷藏期间菌落总数 

3.2. 样品 DNA 提取及 PCR 扩增结果 

以提取的鲟鱼籽酱总 DNA 作为模板，通过 16S rDNA V3-V4 区的通用引物扩增出目的片段序列。实
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验结果如图 2 所示，各组样品(0 d, 25 d, 50 d)在 500~600 bp 之间均有清晰、明亮的可见条带，没有明显

的非特异性扩增现象，表明提取的 DNA 样本能够满足后续测序实验的要求。 
 

 
注：A，鲟鱼籽酱 DNA；B，PCR 扩增产物；M，DNA 分子量标准；1~3，鲟鱼籽酱 25 d，50 d 和 0 d。 

Figure 2. Electrophoretogram of DNA and polymerase chain reaction products of Sturgeon caviar during cold storage 
图 2. 鲟鱼籽酱菌群 DNA 和 PCR 扩增产物电泳图 

3.3. Illumina 高通量测序数据统计(质控评估) 

采用 Illumina 高通量测序方法对 3 组鲟鱼籽酱样品进行测序，经过 Cutadap、PEAR 及 PRINSEQ 等

软件进行质控筛选及数据优化后获得 134,811 条有效序列，序列长度主要集中在 400~440 bp。采用 Usearch
软件按照 97%相似性对有效序列进行 OUT 聚类，共获得 881 个 OTUs (表 1)。 
 
Table 1. Sturgeon caviar during cold storage 
表 1. 鲟鱼籽酱样本菌群有效序列数据统计 

组别 有效序列条数 碱基数 平均序列长度 最短序列长度 最长序列长度 

鲟鱼籽酱 0 d 58,737 25,160,740 428.36 350 473 

鲟鱼籽酱 25 d 28,535 11,845,825 415.13 350 474 

鲟鱼籽酱 50 d 47,539 19,885,940 418.31 350 473 

3.4. 稀释曲线分析 

物种的稀释曲线是指在样本中随机抽取一定数量的序列，统计这些序列对应样本的多样性指数，以

随机抽取的测序数据量作为横坐标，以 OUT 数量(物种数量)为纵坐标，绘制曲线，然后根据曲线是否达

到平缓来判断本次测序数据量是否足够、测序数据的量是否合理，稀释曲线可以用来反应样品的测序深

度[7] [17]，利用 Mothur 软件对数据进行分析，R 软件绘图，如图 3 所示，可以看出 3 组样品的稀释曲线

均已达到曲线的平缓阶段，表明测序数据量已经能够满足多样性分析的要求。 

3.5. 主成分分析 

主成分分析图(图 4)可以反应各组样品的总体分布情况，PC1 的贡献率为 92.86%，PC2 的贡献率为

7.14%，两个主轴贡献之和达到 100%，说明其完全能够反应样品的所有信息。从三组样品在主成分分析

图上的分布来看，不同贮藏期的样品相距较远，表明各组间微生物种群结构发生了明显的变化。 
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Figure 3. Rarefaction curve of Sturgeon caviar samples in different storage time 
图 3. 不同贮藏期鲟鱼籽酱稀释曲线 
 

 
Figure 4. Principal component analysis of Sturgeon caviar 
图 4. 鲟鱼籽酱菌群主成分分析图 

3.6. 菌群多样性分析 

对不同贮藏期的样品获得的 OTU 序列进行物种注释，其中相对丰度大于 1%的门水平群落结构分布见

图 5。从图 5 可知，鲟鱼籽酱样品在第 0 天主要优势菌群为变形杆菌门(Proteobacteria)，相对丰度为 99.15%；

贮藏 25 d后，主要优势菌群为变形杆菌门(Proteobacteria, 64.71%)、其次还有拟杆菌门(Bacteroidetes, 8.04%)、
绿弯菌门(Chloroflexi, 5.78%)、蓝藻门(Cyanobacteria chloroplast, 4.60%)等；贮藏 50 d 后，主要优势菌群为

变形杆菌门(Proteobacteria, 45.07%)、厚壁菌门(Firmicutes, 16.40%)，其次还有拟杆菌门(Bacteroidetes, 
6.59%)、蓝藻门(Cyanobacteria chloroplast, 4.60%)等。 

鲟鱼籽酱贮藏期间微生物群落在属水平的结构分布见表 2。从表 2 可知，鲟鱼籽酱在冷藏期间微生物

种类变化较大，贮藏第 0 d 样品相对丰度大于 1%的菌属仅有 1 属，为嗜冷杆菌属(Psychrobacter)，其相对

丰度为 98.51%；贮藏 25 d 的样品相对丰度大于 1%的菌属有 14 属，其中相对丰度较高的有鞘脂单胞菌属
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(Sphingopyxis, 29.51%)、嗜酸菌属(Acidovorax, 3.79%)、假单胞菌属(Pseudomonas, 3.29%)、不动杆菌属

(Acinetobacter, 2.76%)和鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas, 2.16%)等；贮藏 50 d 后相对丰度大于 1%的菌属有

11 属，主要包括类芽孢杆菌属(Paenibacillus, 8.49%)、水杆菌属(Aquabacterium, 6.51%)、鞘氨醇单胞菌属

(Sphingomonas, 4.82%)、定殖草螺菌属(Herbaspirillum, 4.55%)、污泥单胞菌属(Pelomonas, 4.16%)、芽孢杆

菌属(Bacillus, 3.55%)和苯基杆菌属(Phenylobacterium, 2.37%)等。以上结果表明，鲟鱼籽酱在−2 ℃微冻贮

藏期间的主要优势菌群发生了较大的变化，这可能是因为不同菌属对低温的耐受度不同，贮藏一段时间后

耐受度较强的菌属逐步形成优势菌，推测这些菌可能对鲟鱼籽酱冷藏后期的腐败变质起重要作用。 
 

 
注：无中文菌门 1~7 分别为 Ignavibacteriae、Candidatus saccharibacteria、Candidate division WPS-1、SR1、Parcubacteria、
BRC1 和 Microgenomates。 

Figure 5. Distribution map of the community structure of all samples at phylum level 
图 5. 鲟鱼籽酱冷藏期间菌群在门水平群落结构分布 
 
Table 2. Relative abundance of microbial flora at the genus level in Sturgeon caviar during cold storage 
表 2. 鲟鱼籽酱冷藏期间菌群在属水平上的相对丰度 

菌属名称 0 d 25 d 50 d 

嗜冷杆菌属(Psychrobacter) 98.651 0.385 0.173 

鞘脂单胞菌属(Sphingopyxis) 0 29.510 1.137 

类芽孢杆菌属(Paenibacillus) 0.160 1.110 8.489 

水杆菌属(Aquabacterium) 0.064 1.651 6.517 

鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas) 0.205 2.161 4.819 

定殖草螺菌属(Herbaspirillum) 0.009 0.163 4.552 

污泥单胞菌属(Pelomonas) 0.053 0.333 4.157 
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Continued 

链形植物(Streptophyta) 0.086 3.303 3.819 

芽孢杆菌属(Bacillus) 0.083 1.077 3.552 

苯基杆菌属(Phenylobacterium) 0.011 0.222 2.368 

厌氧氨氧化菌科(Candidatus kuenenia) 0.009 0.372 1.676 

嗜酸菌属(Acidovorax) 0 3.792 0.461 

假单胞菌属(Pseudomonas) 0.023 3.290 0.752 

不动杆菌属(Acinetobacter) 0.017 2.761 0.781 

金黄杆菌属(Chryseobacterium) 0 1.671 0.092 

芽殖杆菌属(Gemmobacter) 0.002 1.403 0.401 

硫杆菌属(Thiobacillus) 0 1.345 0 

嗜甲基菌属(Methylophilus) 0 1.312 0.341 

剑菌属(Ensifer) 0.002 1.116 0.092 

伯克霍尔德菌属(Burkholderia) 0 0 1.003 

脱硫微杆菌属(Desulfomicrobium) 0 0.875 0.079 

窄食单胞菌属(Stenotrophomonas) 0.011 0.698 0.105 

溶杆菌属(Lysobacter) 0 0.646 0 

慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium) 0 0.398 0.524 

未命名菌属(Ignavibacterium) 0.015 0.307 0.728 

乳杆菌属(Lactobacillus) 0.011 0.124 0.726 

水原拉梅尔芽胞杆菌(Rummeliibacillus) 0.009 0.052 0.760 

青枯菌属(Ralstonia) 0.004 0.026 0.901 

反硝化硫菌(Sulfurovum) 0 0.007 0.856 

未分类菌属(Unclassified genus)    

未分类细菌(Unclassified bacteria) 0.449 6.410 13.704 

厌氧绳菌科(Unclassified anaerolineaceae) 0.011 5.725 2.211 

拟杆菌门(Unclassified bacteroidetes) 0 1.012 2.263 

β-变形菌纲(Unclassified betaproteobacteria) 0.026 0.979 2.672 

浮霉菌科(Uunclassified planctomycetaceae) 0 1.345 0.684 

红杆菌科(Unclassified rhodobacteraceae) 0 1.070 0.634 

噬几丁质菌科(Unclassified chitinophagaceae) 0 0.816 0.361 

华杆菌科(Unclassified sinobacteraceae) 0 0.770 0.107 

拟杆菌目(Unclassified bacteroidales) 0 0.744 0.312 
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Continued 

伯克氏菌目(Unclassified burkholderiales) 0 0.725 0.312 

γ-变形菌纲(Unclassified gammaproteobacteria) 0 0.718 0.697 

黄单胞菌属(Unclassified xanthomonadaceae) 0 0.718 0.602 

酸杆菌门(Uunclassified acidobacteria Gp4) 0 0.646 0.610 

环菌科(Unclassified cyclobacteriaceae) 0 0.601 0 

肠杆菌科(Unclassified enterobacteriaceae) 0.017 0.313 0.516 

变形菌门(Unclassified proteobacteria) 0 0.111 0.589 

其他菌属(Other genus) 0.071 17.187 23.869 

3.7. FAPROTAX 功能预测 

基于原核分类群功能注释(Functional Annotation of Prokaryotic Taxa，FAPROTAX)分析鲟鱼籽酱在

贮藏期间微生物群落的功能注释。FAPROTAX 通过整合原核生物类群功能数据库，构建“物种–生态

功能分类”的关系网络，包含超过 4600 多个原核微生物的 7600 多条功能注释信息，分为 80 多个功能

分组，例如甲烷营养、硝化作用、产甲烷、硫酸盐呼吸、亚硝酸盐呼吸等[18]。由图 6 可知，鲟鱼籽酱

贮藏第 0 d 样品中微生物的功能注释主要是化能异养和好氧化能异养，分别占 49.738%和 49.732%；贮

藏 25 d 后，化能异养和好氧化能异养分别下降为 30.184%和 27.924%，同时叶绿体(2.486%)、硝酸盐还

原(1.946%)、氮呼吸作用(1.462%)和发酵功能显著增强；贮藏 25 d 后，化能异养和好氧化能异养分别下

降为 18.646%和 15.839%，同时尿素分解(3.612%)、固氮作用(3.568%)、叶绿体(3.129%)、发酵(2.434%)、
氮呼吸作用(1.808%)、亚硝酸盐呼吸(1.280%)、厌氧氨氧化(1.14%)和硝酸盐还原(1.125%)等。以上功能

富集变化表明，鲟鱼籽酱贮藏期间化能异养功能减弱，且逐渐从好氧向厌氧转变这可能与包装后氧气

量较少有关。此外，鲟鱼籽酱贮藏期间发酵、尿素分解、氮呼吸作用、硝酸盐还原、亚硝酸盐呼吸、

厌氧氨氧化等功能显著增强，这可能与贮藏期间 N, N-二甲基亚硝胺和亚硝酸盐积累有关，与鲟鱼籽酱

贮藏后期微生物菌群多样性增加的结果一致。 
 

 
Figure 6. Relative abundance of bacteria function in Sturgeon caviar during cold storage 
图 6. 鲟鱼籽酱中微生物功能相对丰度 
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4. 讨论 

微生物是影响水产品品质和食用安全性的主要因素，微冻贮藏可延长其货架期。Bahuaud 等[19]
分析了−1.5℃下贮藏的大西洋鲑(Salmo salar)鱼片蛋白酶活性、肌肉组织及质构等指标，发现贮藏 4 周

后的大西洋鲑品质仍然良好；李婷婷等[20]研究了在−2℃微冻贮藏条件下，大菱鲆微生物、理化、感官

品质的变化，结果表明−2℃贮藏可延长其货架期至 20 d；陆寒等[21]研究了微冻保鲜(−3℃)贮藏的鳙鱼

片在贮藏过程中肌肉品质、pH 值、TVB-N 值、细菌总数、硬度和弹性等指标的变化，发现与 4℃贮藏

组相比，微冻保鲜显著(p < 0.05)改善了各项指标的劣变程度。本实验结果也表明，鲟鱼籽酱在−2℃贮

藏 50 d 后没有出现腐败特征，在感官品质上与贮藏第 0 d 的样品没有显著差异，微冻条件下其货架期

可以达到 50 d 以上。 
微生物群落演替对水产品有害物质的积累及其品质也有重要影响。周婷[12]测定了 0℃下真空包装鲟

鱼籽酱不同贮藏期的菌群多样性，结果表明鲟鱼籽酱在贮藏期间的优势菌相互交替，主要包括希瓦氏菌

属(Shewanella)、假单胞菌属(Pseudomonas)、芽孢杆菌属(Bacillus)和嗜冷杆菌属(psychrobacter)，以及少

量的鞘氨醇杆菌属(Sphingobacterium)、寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)和不动杆菌(Acinetobacter)，这些

菌是水产品中常见报道的优势腐败菌属。于渺[11]通过 16s rDNA 及 23s rDNA 序列分析，发现嗜冷菌为

鲟鱼籽酱冷藏过程中的优势腐败菌，且酵母菌对贮藏鲟鱼籽酱品质变化也有较大影响。本实验中，鲟鱼

籽酱在第 0 d 的主要优势菌群为嗜冷杆菌属(Psychrobacter)，在−2℃贮藏 25 d 和 50 d 后，主要优势菌演

变为类芽孢杆菌属(Paenibacillus, 8.49%)、鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas, 4.82%)、芽孢杆菌属(Bacillus, 
3.55%)、假单胞菌属(Pseudomonas, 3.29%)和不动杆菌属(Acinetobacter, 2.76%)等，与上述研究结果基本一

致。类芽孢杆菌是低温肉制品中常见的腐败菌，在低温西式火腿[22]、冷藏狮子头[23]、冷藏黄颡鱼[7]
低温贮藏期中都有较高的相对丰度。此外，本研究中还发现鲟鱼籽酱在−2℃贮藏期间鞘脂单胞菌属

(Sphingopyxis, 29.51%)、水杆菌属(Aquabacterium, 6.51%)、定殖草螺菌属(Herbaspirillum, 4.55%)、污泥单

胞菌属(Pelomonas, 4.16%)、嗜酸菌属(Acidovorax, 3.79%)和苯基杆菌属(Phenylobacterium, 2.37%)相对丰

度显著上升，与上述研究结果有一定差异，这可能与地域、原料、生产加工环境及贮藏温度等不同有关。 
值得关注的是，本实验中贮藏 25 d 的样品中相对丰度大于 1%的菌属最多，有 14 属，其中鞘脂单胞

菌属相对丰度为 29.51 %，是这一阶段的主要优势菌。鞘脂单胞菌属是海洋贫营养细菌的代表菌，广泛存

在于水体、土壤、大气以及极端环境中，其最大的特点是能够耐受贫营养的环境，是一类致病菌，能引

起植物根部或动物伤口的感染[24]，它们有特殊的代谢调控机制可以通过高效地调整自身的生长速率来抵

抗许多不利的环境变化[25] [26]，这使其在低温贮藏的鲟鱼籽酱中成为了这一阶段的绝对优势菌，但它并

不能长时间耐受−2℃的贮藏环境，在 50 d 的样品中其相对丰度降低到 1.137%，推测鞘脂单胞菌属可能是

鲟鱼籽酱短期贮藏的主要腐败微生物。此外，鲟鱼籽酱在贮藏期间水杆菌属、定殖草螺菌属、污泥单胞

菌属、嗜酸菌属和苯基杆菌属相对丰度也显著上升，这些菌属在冷冻水产品中报道较少，是否对鲟鱼籽

酱品质败坏有主要影响还有待进一步实验证明。 

5. 结论 

鲟鱼籽酱在−2℃微冻贮藏条件下其货架期可达到 50 d 以上，感官品质与对照组无显著差异。第 0 d 时

菌落总数为 3.08 ± 0.03 lg (CFU/g)，在−2℃贮藏 25 d 后样品菌落总数为 3.53 ± 0.02 lg (CFU/g)，贮藏 50 d 后，

菌落总数为 3.68 ± 0.05 lg (CFU/g)，均保持在国家标准规定限值 4.70 lg (CFU/g)以下。 
鲟鱼籽酱贮藏第 0 d 样品中菌群结构相对比较单一，主要为嗜冷杆菌属(Psychrobacter)，相对丰度达

98.651%；贮藏 25 d 样品中相对丰度大于 1%的菌属有 14 个，鞘脂单胞菌属(Sphingopyxis)是这一阶段的
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主要优势菌属，相对丰度为 29.51%。贮藏 50 d 样品中相对丰度大于 1%的菌属有 11 个，主要优势菌为类

芽孢杆菌属(Paenibacillus)和水杆菌属(Aquabacterium)等，相对丰度分别为 8.49%和 6.52%。 
嗜冷杆菌属(Psychrobacter)、鞘脂单胞菌属(Sphingopyxis)、类芽孢杆菌属(Paenibacillus)、芽孢杆菌属

(Bacillus)、假单胞菌属(Pseudomonas)和不动杆菌属(Acinetobacter)可能是鲟鱼籽酱贮藏期间的主要腐败微

生物，在加工贮藏中应予以重点防控。 

致  谢 

感谢国家自然科学基金资助项目(项目编号：50902110)。 

参考文献 
[1] Farag, M.A., Abib, B., Tawfik, S., et al. (2021) Caviar and Fish Roe Substitutes: Current Status of Their Nutritive 

Value, Bio-Chemical Diversity, Authenticity and Quality Control Methods with Future Perspectives. Trends in Food 
Science & Technology, 110, 405-417. https://doi.org/10.1016/j.tifs.2021.02.015 

[2] Tavakoli, S., Luo, Y.K., Regenstein, J.M., et al. (2021) Sturgeon, Caviar, and Caviar Substitutes: From Production, 
Gastronomy, Nutrition, and Quality Change to Trade and Commercial Mimicry. Reviews in Fisheries Science & Aq-
uaculture, 29, 753-768. https://doi.org/10.1080/23308249.2021.1873244 

[3] Bledsoe, G.E., Bledsoe, C.D. and Rasco, B. (2003) Caviars and Fish Roe Products. Critical Reviews in Food Science 
and Nutrition, 43, 317-356. https://doi.org/10.1080/10408690390826545 

[4] 陈瑶, 朱凯悦, 张玉莹, 等. 基于气相-离子迁移谱分析不同品种鱼子酱挥发性成分差异[J]. 食品与发酵工业, 
2021, 47(24): 235-241. 

[5] Sicuro, B. (2019) The Future of Caviar Production on the Light of Social Changes: A New Dawn for Caviar. Reviews 
in Aquaculture, 11, 204-219. https://doi.org/10.1111/raq.12235 

[6] Xu, X.X., Lu, S.X., Li, X.F., et al. (2022) Effects of Microbial Diversity and Phospholipids on Flavor Profile of Caviar 
from Hybrid Sturgeon (Huso dauricus × Acipenser schrencki). Food Chemistry, 377, Article ID: 131969.  
https://doi.org/10.1016/j.foodchem.2021.131969 

[7] 张倩. 不同环境温度条件下黄颡鱼冷藏保鲜对其肌肉品质、营养成分及微生物多样性的影响[D]: [硕士学位论文]. 
重庆: 西南大学, 2020. 

[8] Jiang, C.Y., Cai, W.Q., Shang, S., et al. (2022) Comparative Analysis of the Flavor Profile and Microbial Diversity of 
High White Salmon (Coregonus peled) Caviar at Different Storage Temperatures. LWT-Food Science and Technology, 
169, Article ID: 114068. https://doi.org/10.1016/j.lwt.2022.114068 

[9] 李成, 孔晓雪, 余炬波, 等. 基于高通量测序分析蟹糊微生物菌群多样性[J]. 食品科学, 2020, 41(4): 134-139.  
[10] Bagge-Ravn, D., Yin, N., Hjelm, M., et al. (2003) The Microbial Ecology of Processing Equipment in Different Fish 

Industries-Analysis of the Micro Flora during Processing and Following Cleaning and Disinfection. International Journal 
of Food Microbiology, 87, 239-250. https://doi.org/10.1016/S0168-1605(03)00067-9 

[11] 于渺. 鲟鱼籽酱冷藏过程品质变化及加工过程微生物污染源研究[D]: [硕士学位论文]. 大连: 大连工业大学, 2016. 

[12] 周婷. 鲟鱼籽酱贮藏期间品质及优势微生物变化的研究[D]: [硕士学位论文]. 上海: 上海海洋大学, 2016. 
[13] Mohamed, A.F., Bishoy, A., Sherouk, T., et al. (2021) Caviar and Fish Roe Substitutes: Current Status of Their Nutri-

tive Value, Bio-Chemical Diversity, Authenticity and Quality Control Methods with Future Perspectives. Trends in 
Food Science & Technology, 110, 405-417. https://doi.org/10.1016/j.tifs.2021.02.015 

[14] 李艺, 童秀子, 徐伟程, 等. 宁波地区传统梅干菜中优势发酵菌株分离鉴定及酶活分析[J]. 食品工业科技, 2023, 
44(3): 154-162. 

[15] 国家卫生健康委员会, 国家市场监督管理总局. GB4789.2-2022 食品安全国家标准 食品微生物学检验 菌落总

数测定[S]. 北京: 中国标准出版社, 2022. 
[16] Pichler, M., Coskun, O.K., Ortega-Arbulu, A.S., et al. (2018) A 16S rRNA Gene Sequencing and Analysis Protocol for 

the Illumina MiniSeq Platform. Microbiology Open, 7, e00611. https://doi.org/10.1002/mbo3.611 
[17] 贾丽艳, 荆旭, 田宇敏, 等. 传统清香型白酒发酵过程中细菌群落结构及其动态演替[J]. 中国食品学报, 2020, 

20(2): 196-204. 
[18] 简冲, 赵玉然, 刘淇, 等. 传统咸干鲅鱼自然风干过程细菌菌群变化[J]. 食品安全质量检测学报, 2022, 13(10): 

3214-3220. 

https://doi.org/10.12677/hjas.2023.139113
https://doi.org/10.1016/j.tifs.2021.02.015
https://doi.org/10.1080/23308249.2021.1873244
https://doi.org/10.1080/10408690390826545
https://doi.org/10.1111/raq.12235
https://doi.org/10.1016/j.foodchem.2021.131969
https://doi.org/10.1016/j.lwt.2022.114068
https://doi.org/10.1016/S0168-1605(03)00067-9
https://doi.org/10.1016/j.tifs.2021.02.015
https://doi.org/10.1002/mbo3.611


蔡泽田 等 
 

 

DOI: 10.12677/hjas.2023.139113 807 农业科学 
 

[19] Bahuaud, D., Mørkørø, T., Langsrud, Ø., et al. (2008) Effects of −1.5 ˚C Super Chilling on Quality of Atlantic Salmon 
(Salmo salar) Pre-Rigor Fillets: Cathepsin Activity, Muscle Histology, Texture and Liquid Leakage. Food Chemistry, 
111, 329-339. https://doi.org/10.1016/j.foodchem.2008.03.075 

[20] 李婷婷, 刘剑侠, 徐永霞, 等. 大菱鲆微冻贮藏过程中的品质变化规律[J]. 中国食品学报, 2014, 14(7): 95-102. 
[21] Lu, H., Liu, X.C., Zhang, Y.M., et al. (2015) Effects of Chilling and Partial Freezing on Rigor Mortis Changes of Big-

head Carp (Aristichthys nobilis) Fillets: Cathepsin Activity, Protein Degradation and Microstructure of Myofibrils. 
Journal of Food Science, 80, C2725-C2731. https://doi.org/10.1111/1750-3841.13134 

[22] 廖彩虎. 基于微观结构研究优化真空预冷技术对西式火腿品质及安全的影响[D]: [博士学位论文]. 广州: 华南理

工大学, 2020. 

[23] 李冉, 朱和源, 叶可萍, 等. 气调包装狮子头冷藏过程中微生物变化及菌群结构分析[J]. 食品工业科技, 2021, 
42(11): 99-105. 

[24] 胡杰, 何晓红, 李大平, 等. 鞘氨醇单胞菌研究进展[J]. 应用与环境生物学报, 2007, 67(3): 431-437. 
[25] Fegatella, F. and Cavicchioli, R. (2000) Physiological Responses to Starvation in the Marine Oligotrophic Ultramicro-

bacterium Sphingomonas sp. Strain RB2256. Applied and Environmental Microbiology, 66, 2037-2044.  
https://doi.org/10.1128/AEM.66.5.2037-2044.2000 

[26] Ostrowski, M., Cavicchioli, R., Blaauw, M., et al. (2001) Specific Growth Rate Plays a Critical Role in Hydrogen Pe-
roxide Resistance of the Marine Oligotrophic Ultramicrobacterium Sphingomonas alaskensis Strain RB2256. Applied 
and Environmental Microbiology, 67, 1292-1299. https://doi.org/10.1128/AEM.67.3.1292-1299.2001 

 

https://doi.org/10.12677/hjas.2023.139113
https://doi.org/10.1016/j.foodchem.2008.03.075
https://doi.org/10.1111/1750-3841.13134
https://doi.org/10.1128/AEM.66.5.2037-2044.2000
https://doi.org/10.1128/AEM.67.3.1292-1299.2001

	基于高通量测序分析鲟鱼籽酱微冻贮藏期间细菌多样性
	摘  要
	关键词
	Analysis of Bacterial Diversity of Sturgeon Caviar during Storage at −2˚C by High-Throughput Sequencing
	Abstract
	Keywords
	1. 引言
	2. 材料与方法
	2.1. 材料与仪器
	2.2. 实验方法
	2.2.1. 样品的预处理
	2.2.2. 微生物菌落总数测定(Total viable count, TVC)
	2.2.3. DNA的提取
	2.2.4. PCR扩增及高通量测序
	2.2.5. 高通量测序结果分析

	2.3. 数据处理

	3. 结果与分析
	3.1. 鲟鱼籽酱冷藏期间菌落总数变化
	3.2. 样品DNA提取及PCR扩增结果
	3.3. Illumina高通量测序数据统计(质控评估)
	3.4. 稀释曲线分析
	3.5. 主成分分析
	3.6. 菌群多样性分析
	3.7. FAPROTAX功能预测

	4. 讨论
	5. 结论
	致  谢
	参考文献

