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基于Illumina MiSeq技术比较二种多脂鱼

在腌干过程中的菌相变化
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摘要：通过比较研究多脂红肉鱼(蓝圆鲹)和白肉鱼(带鱼)腌干加工中菌相的变化规律，
以探讨加工过程对菌相的影响并寻找具有抗氧化作用的优势菌。在腌干加工过程中采用
Illumina平台的MiSeq技术比较分析了两种多脂鱼的菌相变化情况。结果显示，两种鱼的
菌相主要分布在拟杆菌门、变形菌门；在科水平上，初始原料的蓝圆鲹和带鱼分别含
7个和15个科的细菌，带鱼包括了蓝圆鲹的所有菌群，肠杆菌科作为共同的优势菌，在
蓝圆鲹和带鱼中分别占47%和26%。从腌制开始，两种鱼的菌群数都大量减少，弧菌和
芽孢杆菌科作为共同优势菌，前者平均占蓝圆鲹和带鱼的40.3%和42.2%，后者则平均占
16.7%和13.3%。原料中，蓝圆鲹和带鱼都包含了肠杆菌科、假单胞菌、弧菌科和希瓦氏
菌科这4种腐败菌，加工阶段，两种鱼的优势腐败菌都为弧菌科。乳酸菌包括链球菌科
和乳杆菌科，仅出现在带鱼中。研究表明，在腌干加工中，带鱼的细菌减少程度大于蓝
圆鲹，总体上均呈现下降趋势，两种鱼含共同的菌群和优势菌，却表现出明显的差异。
腌干后两种鱼的腐败菌大大减少，说明腌干加工有利于降低鱼类腐败的可能性。可选择
带鱼作乳酸菌的分离以进行后续的抗氧化研究。
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传统腌干鱼由于本身包含丰富的微生物群

落，在加工过程中产生自然发酵，因此会发生

理化性质和微生物种类的变化，一方面形成腌

干鱼特有的风味 [1]，另一方面则因腐败微生物分

解的脂肪氧合酶(LOX)，导致其发生脂质氧化反

应生成过氧化物，然后生成导致强烈哈喇味的

醛酮类物质 [2]。目前防止腌干鱼加工过程中产生

脂质氧化主要通过添加丁基羟基茴香醚(BHA)、
没食子酸丙酯(PG)、特丁基对苯二酚(TBHQ)和
维生素E等抗氧化剂，但这些外源物质的引入会

影响产品的风味等感官特性 [3]，而腌干鱼本身分

离的微生物，有些也存在抗氧化作用，研究并

进一步应用其特性是解决产品过度氧化的另一

途径 [4]。大量研究表明，乳酸菌能从众多天然发

酵食品中筛选出具有较强抗氧化活性的优良菌

株 [5-7]。因此应用乳酸菌等有益微生物来实现对

发酵过程的有效控制，并对微生物群落结构进

行有效调控，也可改善腌干鱼加工过程中氧化

产生的品质变化，保证产品的食用安全性 [8]。腌

干鱼加工中，脂肪氧化在多脂鱼(鱼肉脂肪含量
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大于5.0%的鱼类)中较为常见，研究分别选用以

白色肉和红色肉为主的多脂海水鱼代表：带鱼(Trichi-
urus lepturus)以及蓝圆鲹(Decapterus maruadsi)为
对象，这两种鱼在连续3年(2015—2017年)的全

国渔获量中分别排名第1和第3位，也是腌干鱼中

常用的鱼类[9]。

利用微生物首先要研究腌干鱼本身的菌相

组成，多年来，国内外学者对臭鳜鱼[10]、咸鱼[11]、

老挝pasom[12]等传统鱼制品进行优势菌群分析，

发现多为肠球菌、乳酸菌、芽孢杆菌和微球菌。

而长期以来，菌相分析主要还是采用传统的纯

培养结合繁琐的生理生化鉴定进行，但自然界

中可用于培养的微生物还不到1%[13]。目前流行

采用分子生物学手段进行菌相分析，Handelsman
等 [14]首次提出宏基因组(metagenome)的概念：即

在特定环境样品中基因组的总和，包含真菌基

因组和细菌基因组。2013年出现的Illumina Miseq
测序平台为宏基因组学开拓了新的技术手段，

此技术可以直接对样品中微生物总基因组进行

测序，不需要对微生物进行分离培养，其测序

通量高且数据完整性好。谢萍等[15]采用宏基因组

MiSeq测序技术分析散装酱卤鸭肉在4和25 °C贮

藏过程中的微生物群落多样性，结果清晰地揭

示了贮藏过程中的优势细菌和真菌，证明了酱

卤鸭这一传统发酵食品中丰富的微生物多样性，

但目前利用该方法对腌干鱼中的菌相组成分析

还较少。

本研究从蓝圆鲹和带鱼的腌干加工过程中

的几个关键环节取样，应用宏基因组MiSeq测序

技术分析样品中的菌相变化，掌握优势菌的情

况，以期筛选出符合腌干鱼发酵的抗氧化乳酸

菌，为进一步控制腌干鱼制品过度脂质氧化，

优化腌干鱼的加工工艺提供理论支撑。

1    材料与方法

1.1    实验材料

蓝圆鲹体长30~40 cm，体质量250~350 g；
带鱼体长70~110 cm，体质量500~700 g；两种鱼

均购自广州华润万家超市，为捕捞后冰鲜品，

死后48~72 h购至实验室，运回实验室后立即

处理，部分实验鱼的鱼肉直接被取出冷藏，次

日提取细菌DNA，另一部分鱼进行腌干加工，

采用同样方法提取细菌DNA。

细菌基因组DNA提取试剂盒(D3350)，美国

Omega bio-tek公司；正相引物515F (5’-GTGCCA-
GCMGCCGCGGTAA-3’ )和反相引物806R (5’ -
GGACTACNNGGGTATCTAAT-3’)由深圳华大基

因有限公司合成；Phusion® High-Fidelity PCR
Master Mix，英国Biolabs公司；GeneJET胶回收试

剂盒，美国Thermo Scientific公司；MRS培养基，

广东环凯微生物科技有限公司。

1.2    仪器与设备

MiSeq PE250测序仪，美国 Illumina公司；

PCR仪，美国BIO-RAD公司；SQ510C全自动高

压灭菌锅，日本Yamato公司；Sigma-3K30高速冷

冻离心机，美国Sigma公司；SA-900-1JZ超净工

作台，上海稼丰有限公司；HH-4数显水浴锅，

常州澳华仪器；SHP-150生化培养箱，上海精宏

公司。

1.3    实验方法

　　腌干鱼加工取样方法　　按照传统广东咸

鱼的制作方法腌干加工 [16-17]，主要包括去内脏清

洗、置盐腌制(室温16~18 °C，2~3 d)、漂洗过夜

后沥干、恒温烘干[(30±2) °C，2~4 d]等步骤，粗

盐用量为鱼体总质量的20%，还要加入饱和粗盐

水淹没鱼体。在整个腌干加工过程中取样，对

于蓝圆鲹，分别为原料(L)；腌制阶段：腌制1 d
(L1)和腌制2 d (L2)；漂洗阶段(L3)；干燥阶段：

干燥1 d (L4)和干燥2 d (L5)，这6种蓝圆鲹样品在

宏基因组建库中样品分组归为Group 1。对于带

鱼，分别为原料(D)；腌制阶段：腌制1 d (D1)和
腌制2 d (D2)；漂洗阶段(D3)；干燥阶段：干燥1 d
(D4)、干燥2 d (D5)和干燥3 d (D6)，这7种带鱼样

品在宏基因组建库中样品分组归为Group 2。每

种鱼在每个阶段分别取5尾，取其背部肌肉作

为试材，置于无菌自封袋中，立即取用或置于

–20 °C冰箱备用。

　　细菌总DNA的提取　　无菌剪取25 g鱼
肉，用无菌生理盐水配制成1∶10的混合液，振

荡混匀，取1 mL混合液置于9 mL灭菌LB肉汤培

养基中培养24 h。采用美国Omega科技有限公司

的细菌基因组DNA提取试剂盒(D3350)进行DNA
的提取，提取步骤参照试剂盒说明书。

　　16S rDNA V4片段的PCR扩增及琼脂糖凝

胶电泳　　设计细菌的16S rDNA序列V4片段扩

增的通用引物 [18]，正反向引物分别选用515F和
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806R。PCR反应体系包括DNA：2 µL (含30 ng)；
PCR引物(正反向)：各2 µL；Phusion® PCR高保真

酶(PCR Master Mix)[19]：25 µL；双蒸水ddH2O：

19 µL；整个体系50 µL。PCR反应程序：98 °C预

变性+变性(3 min+45 s)，55 °C退火(45 s)，72 °C
延伸 (45 s)，共30个循环；最后72 °C终止反应

7 min。使用1.0%琼脂糖凝胶电泳检测PCR扩增产

物，使用Thermo Scientific公司的GeneJET胶回收

试剂盒回收产物。

1.4    宏基因组MiSeq测序及数据分析

将PCR扩增产物送至深圳华大基因有限公司

进行宏基因组建库(NEB Next® Ultra™ DNA Library
Prep Kit for Illumina)，并于Illumina MiSeq PE250
(PE251+8+251)上机测序。样品通过barcode合并

建库，建库的样品分组为Group 1和Group 2，为

了去除原始数据中的干扰数据，下机数据(raw data)
经过Qiime软件过滤得到Clean Data后，使用软件

FLASH[20](Fast Length Adjustment of Short reads,
v1.2.11)进行序列拼接，UCHIME Algorithm (v4.2.40)[21]

软件去除嵌合体后，将成对reads组装成一条序

列，利用重叠关系得到高变区的Tags[22]，先后利

用软件USEARCH (v7.0.1090)[21]和RDP classifer
(v2.2)将拼接好的Tags进行97%水平上聚类，形成

操作分类单元(operational taxonomic unit, OTU)，

并将有代表性的OTU与Greengene数据库比对，

在置信度阈值为0.8下进行物种注释 [23]，并用R
(v3.1.1)软件绘制主成分分析(PCA)图。同时利用

赵氏指数(Chao index)、艾斯指数(ACE index)、香

农指数 (Shannon index)及辛普森指数 (Simpson
index)来计算Alpha多样性(Alpha diversity)，为了

评价测序深度 [24]，利用Mothur软件做稀释曲线

(rarefaction curve)，最后通过对OTUs进行丰度和

多样性分析，得到菌相结构组成[25-26]。

2    结果

2.1    腌干鱼制品菌群多样性分析

采用Illumina Miseq测序平台，经拼接、过

滤，蓝圆鲹和带鱼在腌干加工过程中的13个样品

一共得到341 355条、平均长度为252 bp的序列

(tags)，平均每个样品26 258条，其中蓝圆鲹获得

157 238条序列，带鱼获得184 117条序列，带鱼

微生物多样性略高于蓝圆鲹，利用赵氏指数、

艾斯指数、香农指数及辛普森指数对单个样品

的物种进行Alpha多样性的分析 [27]，假如赵氏指

数、艾斯指数、香农指数越大，而辛普森指数

越小，则说明样品中的微生物物种越丰富。不

同加工阶段的样品Alpha多样性指数如表1所示，

蓝圆鲹和带鱼都在原料阶段微生物种类最丰富，

表 1    蓝圆鲹和带鱼腌干加工过程中Alpha多样性

Tab. 1    Alpha diversity measurement in D. Maruadsi and T. lepturus during dried- salted processing

样品

samples OTUs
赵氏指数

Chao index
艾斯指数

ACE index
香农指数

Shannon index
辛普森指数

Simpson index

L 24 29.00 29.02 1.46 0.31

L1 18 21.00 22.23 0.03 0.99

L2 23 24.20 29.85 1.04 0.48

L3 23 28.00 27.31 1.09 0.42

L4 17 22.00 32.75 0.69 0.53

L5 10 10.50 12.61 0.80 0.49

D 42 43.00 43.24 2.56 0.13

D1 30 33.75 35.07 1.58 0.28

D2 29 39.00 32.90 1.42 0.36

D3 28 29.00 33.36 1.19 0.41

D4 28 28.00 28.63 1.46 0.35

D5 22 22.33 23.47 1.44 0.34

D6 16 16.20 17.31 1.05 0.41
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腌制阶段微生物多样性则都呈下降趋势，可能

由于大部分微生物不耐盐，蓝圆鲹在漂洗阶段

微生物多样性略有回升，可能是由于脱盐处理，

另外还可能因为鱼肉充分暴露在空气中使得细

菌多样性增加，带鱼则不明显，最后的干燥阶

段两种鱼的微生物多样性都明显减少，可能是

水分活度明显降低导致；原料阶段，带鱼的微

生物多样性明显高于蓝圆鲹，但到了最后的烘

干阶段，两种鱼则差别不大，说明带鱼的微生

物多样性的减少程度大于蓝圆鲹。总体上微生

物多样性均呈现下降趋势。图1为Alpha多样性各

项指数的稀释曲线，由图可表明测试数据是比

较合理的，因为各样品曲线均已达到平坦期，

测序深度已基本覆盖样品中所有微生物。

通过Group 1和Group 2组间Alpha多样性盒形

图，按分析指数分组的结果，可更直观显示组

间Alpha多样性差异。Group 2中的赵氏指数、艾

斯指数、香农指数都明显大于Group 1，而辛普

森指数则比Group 1的小，说明整体而言，带鱼

的微生物种类比蓝圆鲹丰富(图2)。

2.2    OUT PCA分析

图3显示两组样品 (Group 1和Group 2)基于

OUT丰度的PCA分析结果，两组样品聚类在一

起，PCA获得主成分PC1的方差贡献率为35.32%，

主成分PC2的方差贡献率为20.08%，从图中可以

看出，Group 1和Group 2分别有3个和4个样品距

离较近，表明这些样品的微生物群落组成较相

似，其中Group 2有2个样品几乎没有距离，说明

在微生物组成上几乎一致。

2.3    腌干鱼制品菌群结构变化分析

两种鱼在加工过程中的细菌多样性十分丰富，
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图 1    表示样品中微生物Alpha多样性的指数稀释曲线图

Fig. 1    The Alpha diversity indices’ rarefaction curve of samples

4 期 蔡秋杏，等：基于Illumina MiSeq技术比较二种多脂鱼在腌干过程中的菌相变化 1237

 

http://www.scxuebao.cn

http://www.scxuebao.cn


通过与数据库进行比对，对OTU进行物种分类并

在门(Phylum)和科(Family)这两个分类等级对各个

样品作物种profiling面积图和柱状图(图4，图5)，
从图中可以直观看出不同物种在每个样品中所

占的比例，将所有样品中丰度均低于0.5%的物种

全部合并成Others，一般定义相对丰度≥20%的

菌群为优势菌群。

蓝圆鲹和带鱼的菌相都主要分布在变形菌

门(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)，这两种

门类的细菌在蓝圆鲹的6个样品中平均占57.4%

和42.6%，而在带鱼的7个样品中平均占52.2%和

46.2%，另外带鱼还存在少量拟杆菌门(Bacteroid-
etes)，平均占比为1.6%(图4)。

图5从科水平(Family)描述蓝圆鲹及带鱼在腌

干加工过程中微生物菌群结构变化。在科水平

上，带鱼的细菌群落多样性明显强于蓝圆鲹，

这与前面的Alpha多样性分析结果一致。根据优

势菌群的定义，蓝圆鲹原料(L)初始菌相中优势

细菌为肠杆菌科 (Enterbacteriaceae)、肠球菌科

(Enterococcactae)、假单胞菌科(Pseudomonada-
ceae)，分别占47%、29%和20%，此外还包括芽

孢杆菌科(Bacillaceae)、莫拉菌科(Moraxellaceae)、
希瓦氏菌科(Shewanellaceae)和弧菌科(Vibrionace-
ae)等，总共含7个科的细菌。而腌制初始(L1)样
品中仅含芽孢杆菌科(Bacillaceae)，这和杨培周

等 [ 2 8 ]研究的臭鳜鱼发酵阶段，芽孢杆菌占比

90.8%有些类似，因为芽孢杆菌为耐盐菌，可耐

受10%以上的盐浓度，其他菌种都几乎被抑制

了；而到了腌制后期(L2)菌群又有所恢复，可能

部分微生物适应了高盐的环境，此时优势菌群

为弧菌科和动球菌科(Planococcaceae)，分别约占

64%和25%；到了干燥阶段，蓝圆鲹中的菌相明

显变得单一，只含弧菌科和葡萄球菌科(Staphyl-
ococcaceae)，而且占绝对优势，在L4中分别占

62%和38%，而在L5中则分别占58%和42%。带
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图 2    组间Alpha多样性盒形图

Fig. 2    Alpha diversity indices boxplot among groups
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图 3    基于OTU丰度的PCA分析

Fig. 3    PCA based on OTU abundance
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鱼原料(D)初始菌相中优势菌群为肠杆菌科和动

球菌科(Planococcaceae)，分别约占26%和23%，

此外还包括非优势菌的莫拉菌科、弧菌科、梭

菌科 (Clostridiaceae)、葡萄球菌科、希瓦氏菌

科、假单胞菌科、乳杆菌科 (Lactobacillaceae)、
黄杆菌科(Flavobacteriaceae)、肠球菌科(Enterococ-
caceae)、丛毛单胞菌科(Comamonadaceae)、链球

菌科(Streptococcaceae)、芽孢杆菌科和气单胞菌

科(Aeromonadaceae)，总共15种菌群，两种鱼原

料都以肠杆菌科为优势菌，说明卫生状况都不

佳，蓝圆鲹原料中的菌群全部出现在带鱼原料

中，而带鱼却另外包含蓝圆鲹不具有的8种初始

菌，带鱼原料的菌群多样性远超出蓝圆鲹。带

鱼从腌制阶段(D1和D2)开始，菌群减少了一半以

上，烘干的最后阶段 (D6)菌群最少，只有3种，

其中弧菌和芽孢杆菌为优势菌，分别占50%和

37%。在带鱼的整个腌干阶段，弧菌都作为优势

菌，占比50%~57%，另一种作为优势菌的链球

菌出现在D2、D3、D4和D5中，分别占22%、

35%、33%和20%，D1和D6则以芽孢杆菌为优势

菌，都约占38%。在腌干加工过程中，蓝圆鲹出

现过的优势菌有弧菌科、芽孢杆菌科和葡萄球

菌科，也是在蓝圆鲹6个样品中平均含量最高的，

分别占40.3%、16.7%和16.7%，而带鱼出现过的

优势菌则包括弧菌科、链球菌科和芽孢杆菌科，

同样平均含量最高，分别占42.2%、17.1%和13.3%。

乳酸菌中，仅有带鱼检测出链球菌科为优势菌，

乳杆菌科出现在D、D2和D5中，但相对丰度<20%，

不能作为优势菌。

3    讨论

3.1    蓝圆鲹和带鱼腌干过程中微生物多样性差异

通过宏基因组MiSeq测序平台对腌干鱼加工

过程中微生物群落的多样性进行分析，结果显

示，蓝圆鲹和带鱼在腌干加工过程中的13个样品

共获得341 355条细菌序列，其中蓝圆鲹获得

157 238条序列，带鱼获得184 117条序列，带鱼

腌干加工过程中的细菌多样性略高于蓝圆鲹。

Alpha多样性分析表明，在初始原料中，带鱼的
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图 4    基于门水平腌干鱼加工过程中细菌群落结构

Fig. 4    Phylum-level community structure of bacteria during the curing processing of dried-salted fish
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物种多样性明显多于蓝圆鲹，但到了最后的烘

干阶段，两种鱼则差别不大，说明带鱼的物种

多样性的减少程度大于蓝圆鲹，总体上两种鱼

的细菌物种多样性均呈现下降趋势。PCA分析表

明，每组共有7个样品的微生物群落组成较相似。

3.2    蓝圆鲹和带鱼在腌干加工过程中菌相组

成差异

本研究从门和科水平上探讨了蓝圆鲹及带

鱼在腌干加工过程中微生物菌群结构变化及差

异，门水平上，蓝圆鲹和带鱼的菌相都主要分

布在变形菌门和厚壁菌门，此外带鱼还存在少

量拟杆菌门，平均占比为1.6%。

科水平上，初始原料中蓝圆鲹的菌群数只

含7个科的细菌，远远少于带鱼的15个科，带鱼

中含有而蓝圆鲹中没有的菌群包括动球菌科、

梭菌科、葡萄球菌科、乳杆菌科、黄杆菌科、

丛毛单胞菌科、链球菌科和气单胞菌科。其中

肠杆菌科作为共同的优势菌，在蓝圆鲹和带鱼

中分别占47%和26%。此外，蓝圆鲹还包括肠球

菌科、假单胞菌科作为优势菌，分别占29%和

20%，而带鱼则包括动球菌科，占25%。在腌干

加工过程中，两种鱼的菌群数都大量减少，弧

菌科和芽孢杆菌科作为共有的优势菌，前者平

均占蓝圆鲹和带鱼的40.3%和42.2%，后者则平均

占比16.7%和13.3%。此外，蓝圆鲹的其他优势菌

包括葡萄球菌科，平均占比16.7%，带鱼的其他

优势菌则是链球菌科，平均占比17.1%。

3.3    蓝圆鲹和带鱼在腌干加工过程中腐败菌

的变化

蓝圆鲹和带鱼都属于多脂鱼类，其脂肪含

量>5%，二者的差异在于前者为红肉鱼，后者为

白肉鱼。一般而言，红肉鱼的肌肉含有含氧量

丰富的红色蛋白质[29]，能够随时从周边的血管中

摄取新鲜的氧，因此耐力极好，适合在深海中

生存，新鲜的鱼类其肌肉中是无菌的，但其黏

液、鳃和肠道中存在大量的微生物，是导致鱼

体容易腐败及产生组胺等有毒物质的原因，尤

其是红肉鱼的组胺含量通常较高，而引起腐败
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图 5    基于科水平腌干鱼加工过程中细菌群落结构

Fig. 5    Family-level community structure of bacteria during the curing processing of dried-salted fish
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的微生物，包括假单胞菌和希瓦氏菌等嗜冷菌

以及肠杆菌科、弧菌属(Vibrio)和气单胞菌属(Ae-
romonas)等嗜温菌[30]。

初始原料D和L的微生物群落中都包括了肠

杆菌科、假单胞菌科、希瓦氏菌科和弧菌科，

带鱼中还含有气单胞菌科。其中蓝圆鲹中肠杆

菌科和假单胞菌科为优势菌，带鱼中则只有前

者为优势菌，两种鱼原料的腐败菌种类很相似，

也有共同的优势腐败菌。但随着腌干加工的进行，

两种鱼都从腌制阶段开始腐败菌明显减少，从

L2和D1开始，优势腐败菌都只有弧菌科，不仅

优势菌减少较明显，而且腐败菌几乎被抑制，

说明腌干加工有利于降低鱼类腐败发生的可能

性，从而便于贮藏，而且两种鱼的腐败菌从原

料到整个腌干加工过程中的变化基本一致。

3.4    蓝圆鲹和带鱼在腌干加工过程中乳酸菌

的变化

本研究的目的还在于筛选具有抗氧化功能

的乳酸菌，在腌干加工过程中，蓝圆鲹几乎不

含乳酸菌，链球菌科和乳杆菌科在蓝圆鲹中的

平均含量仅为0.1%和0%，但是在带鱼中平均含

量则为17.1%和3.5%，除了D、D1和D6，链球菌

科在带鱼中都作为优势菌出现，含量特别高的

阶段为D3和D4，分别占35%和33%。乳杆菌科虽

不是优势菌，但在D2和D5中含量较高，约占

15%和10%。故后续研究若要筛选乳酸菌，则可

选择带鱼的漂洗(D3)和干燥(D4)以及带鱼的腌制

(D2)和干燥(D5)后期的样品作乳杆菌科的分离。

宏基因组Illumina平台的Mi-Seq技术为精准地筛

选某类菌群提供了可靠的方法和手段。
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Comparative analysis of microflora during salt-dried processing of
two fatty fishes based on Illumina MiSeq technology

CAI Qiuxing 1,2,     WU Yanyan 1,     LI Laihao 1*,     YANG Xianqing 1,    
ZHAO Yongqiang 1,     YANG Shaoling 1,     WANG Yueqi 1,3

(1. Key Laboratory of Aquatic Product Processing, Ministry of Agriculture and Rural Affairs,
South China Sea Fisheries Research Institute,

Chinese Academy of Fishery Sciences, Guangzhou    510300, China;
2. Guangxi Colleges and Universities Key Laboratory of Development and High-value Utilization of Beibu Gulf Seafood Resources,

College of Food Engineering, Beibu Gulf University, Qinzhou    535099, China;
3. College of Food Science and Engineering, Ocean University of China, Qingdao    266000, China)

Abstract: By comparing the changes of the microflora during salted-dried processing of the red-fleshed fish
(Decapterus maruadsi) and the white-fleshed fish (Trichiurus lepturus), the dominant bacterium with antioxidant
activity was also studied. In this paper, MiSeq sequencing technology was utilized in two kinds of fish in different
processing phases. The results showed that the microflora of the two fishes was mainly distributed in Bacteroidetes
and Proteobacteria. At the family level of the initial material, there were 7 and 15 colonies in D. maruadsi and T.
lepturus, respectively. All the species in round scad were totally in T. lepturus and Enterbacteriaceae was as
common dominant bacteria, accounted for 47% and 26% in D. maruadsi and T. lepturus respectively. From the
start of salting, the number of bacteria in both fishes was greatly reduced. Vibrionaceae and Bacillaceae were the
common dominant bacteria, the former accounted for an average of 40.3% and 42.2% of D. maruadsi and T.
lepturus, and the latter accounted for an average of 16.7% and 13.3%. Among the raw materials, four spoilage
bacteria of Enterobacteriaceae, Pseudomonas, Vibrionaceae, and Shewanellaceae were showed in both fishes. The
dominant spoilage bacteria in both fishes during salt-dried processing was Vibrionaceae. Lactic acid bacteria
(LAB), including Streptococcaceae and Lactobacillaceae, only appeared in T. lepturus. Therefore, during salt-dried
processing, the degree of reduction of bacteria in hairtail was greater than that of round scad, and they all showed a
decrease. The two fishes contained common bacteria and dominant bacteria, but showed significant differences.
The spoilage bacteria of both fishes have been greatly reduced, suggesting that salt-dried processing is beneficial to
reducing the possibility of fish corruption. T. lepturus could be selected for LAB isolation for subsequent
antioxidant studies.

Key words: fatty fishes; salt-dried processing; microflora; Illumina MiSeq technology; dominant bacterium
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