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醉鱼糟制过程中酒糟液中的微生物群落
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摘要：为探讨醉鱼糟制过程中酒糟液微生物群落多样性，本实验以大黄鱼为原料，用传
统糟制工艺制作醉鱼，采用Illumina HiSeq2500高通量测序技术对醉鱼酒糟液菌群进行分
析。结果显示，糟制过程中不同用盐量(2%、5%和10%)大黄鱼pH值在糟制前5 d或10 d
稍有上升后逐渐降低，而TVB-N值在糟制期间逐渐下降，糟制30 d后的TVB-N值均低于
30 mg/100 g，其中5%用盐量组最低；5%用盐量组在不同鱼糟比 (1∶1、1∶1.5和
1∶2)下，大黄鱼pH和TVB-N值变化规律基本一致，说明糟制过程中醉鱼品质较稳定。5%
用盐量组醉鱼酒糟液微生物高通量测序结果显示，鱼糟比为1∶2的酒糟液Chao指数最大
(167)，表明物种丰度最高；鱼糟比为1∶1的酒糟液Shannon指数最大(2.75)，Simpson指数
最小(0.109)，表明细菌多样性最高；酒糟液涉及细菌17个门和1个未分类菌门，143个
属，变形菌门、蓝细菌门和厚壁菌门是优势菌门，其中变形菌门占绝对优势；弧菌属、
Chloroplast norank和肠杆菌属是优势菌属，发酵前期弧菌属占绝对优势。研究结果为醉
鱼酒糟液微生物群落多样性研究提供理论依据，为控制糟制水产品卫生安全提供参考。
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大黄鱼 (Larimichthys crocea)属硬骨鱼纲

(Osteichthyes)，鲈形目(Perciformes)，石首鱼科

(Sciaenidae)，黄鱼属(Larimichthys)，是我国传统

四大海产之一，不仅肉质鲜美、营养价值高，

而且低脂肪、低胆固醇，具有治疗失眠、贫血、

头晕、食欲不振和滋补身体等功能 [1-3]，是深受

消费者青睐的佳品。

醉鱼，又名糟鱼，不仅风味独特、醇香可

口，而且营养丰富、贮藏期长，是我国南方沿

海地区传统风味食品。国内对醉鱼的研究主要

集中在加工工艺方面。律佳雪等 [4]和康怀彬等 [5]，

优化了醉鱼的腌制工艺；李改燕 [6]对醉鱼发酵过

程中微生物菌群和风味进行了研究；曹丽丽等 [7]

采用主成分分析法和聚类分析法研究了醉鱼感

官品质与理化指标的关系，并建立了醉鱼品质

评价体系；赵品等 [8]研究了间歇真空糟制技术对

醉鱼品质的影响。目前国外并没有醉鱼方面的

相关研究报道，而关于发酵鱼腌制工艺方面的

研究较多。Sannaveerappa等 [9]研究了湿腌和干腌

对遮目鱼(Chanos chanos)相关蛋白质化学变化的

影响；Andrés等 [10]研究了腌制工艺对咸鳕产品收

率和产品特性的影响；Chaijan [11]对尼罗罗非鱼

(Oreochromis niloticus)肉腌制过程中理化性质的

变化进行了研究；Jónsdóttir等 [12]对不同腌制方法

生产下咸大西洋鳕(Gadus morhua)的风味与品质

特征进行了研究。

目前国内外对酒糟有一些研究 [13-18]，但关于

醉鱼糟制过程中酒糟液微生物群落多样性的文

献报道非常少。本研究选择2%、5%和10%用盐

量(以鱼重计)分别以传统糟制工艺制作糟醉大黄

鱼，以pH值和TVB-N值为指标，筛选出最优用

盐量组，在此基础上采用Illumina HiSeq2500高通
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量测序技术研究该组不同糟用量 (鱼糟比1∶1、
1∶1.5和1∶2)醉鱼的酒糟液在发酵前期(0d)、中

期(15 d)和后期(30 d)的微生物菌群动态变化和多

样性。本研究旨在为醉鱼酒糟发酵液微生物群

落多样性的研究提供相关理论依据，完善糟醉

水产品的科学研究，进一步提高醉鱼产品的卫

生质量，推动安全、高品质醉鱼食品的开发和

生产。

1    材料与方法

1.1    实验材料

冰鲜大黄鱼(每尾长20~25 cm，体质量200~
300 g)、老酒(半干型黄酒，总糖15.0~40.0 g/L，

绍兴太和酒业有限公司)、加碘食盐(浙江绿海制

盐有限责任公司)、白砂糖(上海上棠食品有限公

司)均购自舟山临城华润万家超市；新鲜糯米，购

自舟山丰茂菜市场。

1.2    仪器与设备

D3024R型High Speed (Refrigerated) Mirco
Centrifuge，美国SCILOGEX (赛洛捷克 )；新

JY300C电泳仪，北京君意东方电泳设备有限公

司；FR-980A生物电泳图像分析系统，上海复日

科技有限公司；HH420电泳恒温水浴(槽)，上虞

道墟茂祥仪器设备厂；Milli-Q Integral超纯水

仪，默克密理博公司；TP-48P高通量组织研磨

仪，上海万柏生物科技有限公司；GI100TW全自

动灭菌锅，厦门致微仪器有限公司；SW-CJ-2FD
双人单面净化工作台，苏州净化设备有限公司；

BS110S电子天平，赛多利斯科学仪器(北京)有限

公司；VM0109搅拌机，VITA-MIX CORPOR-
ATION；高速低温离心机(A13010196)，上海艾

测电子科技公司；Kjeltec 8400全自动凯氏定氮

仪，丹麦FOSS公司；PHS－3B精密pH计，上海

精密科学仪器有限公司；UPT-11-60L优普超纯水

机，杭州雷琪实验器材有限公司。其他试剂均

为分析纯。

1.3    酒糟的制作方法

购买回来的新鲜糯米在(20±5) °C温度下浸

泡8 h，沥干后蒸煮40 min，室温下冷却至40℃以

下，按每1 kg原料配1~1.5 kg的比例加入温开水

(酒曲先溶解在40 °C温开水中)，最后入缸封口发

酵48 h。发酵好的酒糟于–4 °C冷藏备用。

1.4    醉鱼的制作方法

　　半干鱼的制作工艺　　大黄鱼去鳞、去头、

去尾、去鳍、去内脏，用解剖刀沿着脊椎骨将

大黄鱼分成两半(小心剔除脊椎骨，尽量保持鱼

形完整)，切成60 mm×50 mm×50 mm的形状。用

流水将黑膜、血液以及鱼体表面冲洗干净后，用

3%的盐水充分洗净血污。洗净沥干后的鱼块用

质量分数为15%的食盐水进行腌制，并用重物压

制使其全部浸渍在盐水中。腌制48 h后取出鱼块

置于清水中，使其表面稍微脱盐，并洗去表面

的黏滞物，最后置于阳光下自然风干(避免曝晒，

以免发生油耗)。
　　醉鱼的制作工艺　　分为3大组，即2%、

5%和10%用盐量组(以酒糟重量计)，每组再分为

3小组(大黄鱼与酒糟重量的比例为1∶1、1∶1.5
和1∶2)进行糟醉。首先酒糟中加适量的白糖后

搅拌均匀，糟醉时先在洗净干燥后的容器底部

铺上一层较厚的酒糟，然后将鱼块整齐地排列

在酒糟上，之后以层糟层鱼的形式摆放，并逐

层压紧。最后在顶层铺上一层厚厚的酒糟，倒

入适量的老酒。用食品级保鲜膜和密封性好的

盖子进行封盖，先用两层保鲜膜封口，并用绳

子扎紧，最后盖上盖子，在(20±5) °C温度下糟醉

30 d (期间不能打开容器盖)。

1.5    pH和TVB-N值

分别在糟制0 d、5 d、10 d、20 d和30 d时进

行取样。除去鱼块表面明显液体和酒糟后，取10 g
鱼肉置于搅拌机中，加入去离子水90 mL并搅拌

均匀，10 000 r/min离心5 min后，取滤液于100 mL
烧杯中，测定pH值，另取1 mL滤液用凯氏定氮

仪法[19]测TVB-N值。

1.6    酒糟液发酵过程中微生物群落分析

　　样品采集与DNA抽提　　在无菌环境下对

不同糟制时间的醉鱼酒糟液随机抽样，时间段

选取发酵前期(0 d)、中期(15 d)和后期(30 d)。取

样时先轻轻摇晃酒糟液，取周边4个点和中间3个
点混合均匀，放置于50 mL离心管中，于–80 °C
超低温冰箱中保存。采用TruSeq DNA PCR-Free
Library Prep Kit试剂盒提取DNA，并用1%琼脂糖

凝胶电泳检测。

　　PCR扩增　　采用引物对515F (5′-GTGCCA-
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GCMGCCGCGG-3′)和907R (5′-CCGTCAATTC-
M T T T R A G T T T - 3 ′ )进行PCR扩增。PCR采用

TransStart Fastpfu DNA Polymerase，20 μL反应体

系：5×FastPfu Buffer 4.0 μL，2.5 mmol/L dNTPs
2.0 μL，5 μmol/L正反向引物515F和907R各0.8 μL，
FastPfu Polymerase 0.4 μL，Template DNA 10 ng，
补ddH2O至20 μL。根据预实验，设置PCR反应参

数：95 °C预变性5 min；95 °C变性30 s，55 °C退

火30 s；72 °C延伸45 s，27个循环；72 °C延伸

10 min。每个样品进行3次重复，将同一样品PCR
产物混合后用2%琼脂糖凝胶电泳检测，并用Axy
Prep DNA凝胶回收试剂盒(AXYGEN公司)切胶回

收PCR产物，经Tris_HCl洗脱后用2%琼脂糖凝胶

电泳检测。

　　文库构建与测序　　参照电泳初步检测结果，

用QuantiFluorTM-ST蓝色荧光定量系统(Promega公
司)检测定量PCR产物。根据定量检测结果和测

序量的要求，构建Illumina PE250文库，PCR产

物测序由上海元莘生物医药科技有限公司用ABI
GeneAmp® 9700型PCR仪完成，采用Illumina公司

HiSeq2500测序平台。

1.7    数据处理

　　pH和TVB-N值数据　　采用Excel 2010软件

对pH和TVB-N数据进行统计分析，所有实验均

作3次重复，其中TVB-N检测做2个平行，测定结

果都以平均值±标准差表示。

　　高通量测序数据　　通过比对Silva核糖体

数据库 [20]，以97%相似性水平为标准划分可操作

分类单元(OTU)，并采用RDP classifier贝叶斯算

法 [21]进行分类学分析，在门(phylum)和属(genus)
分类水平统计各样品的群落组成，利用Mothur[22]

软件和R语言工具分别进行多样性分析、物种组

成和结构分析等。

2    结果

2.1    不同用盐量下醉鱼pH值比较与分析

大黄鱼pH值的变化是醉鱼糟制过程中微生

物代谢活动的重要参数，这对于了解大黄鱼的

腐败程度和微生物生长以及代谢产物有重要意

义 [23]。从同一糟用量分析，3组(2%、5%和10%)
大黄鱼pH值在糟制前5 d或10 d稍有上升，随后

表 1    不同用盐量下大黄鱼pH值变化

Tab. 1    Changes of pH value of L. crocea with different salt dosage

用盐量/%
salt dosage

糟制时间/d
time

鱼∶糟　fish∶vinasse

1∶1 1∶1.5 1∶2

2 0 6.50±0.04 6.50±0.04 6.50±0.04

2 5 6.66±0.03 6.61±0.07 6.67±0.02

2 10 6.72±0.03 5.74±0.05 5.39±0.02

2 20 5.92±0.05 4.69±0.04 5.65±0.01

2 30 4.96±0.03 4.75±0.12 4.65±0.01

5 0 6.50±0.04 6.50±0.04 6.50±0.04

5 5 6.73±0.03 6.54±0.09 6.71±0.05

5 10 6.81±0.06 6.72±0.03 5.78±0.06

5 20 5.29±0.10 5.45±0.14 4.97±0.04

5 30 4.65±0.04 4.33±0.05 4.25±0.03

10 0 6.50±0.04 6.50±0.04 6.50±0.04

10 5 6.88±0.09 6.59±0.02 6.82±0.03

10 10 6.92±0.04 4.97±0.10 4.46±0.09

10 20 5.10±0.12 4.85±0.02 4.72±0.07

10 30 3.38±0.05 3.40±0.03 3.34±0.10
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逐渐降低，且糟制30 d后，10%用盐量组的pH值

最低，这主要是因为较高的盐浓度促使一些耐

酸微生物大量繁殖 [24-25](表1)。pH值上升是因为

在微生物和酶的作用下，鱼肉蛋白质分解生成

碱性物质 [26]；由于鱼肉中糖原经酵解产生乳酸，

ATP和磷酸肌酸等分解产生磷酸等酸性物质 [27]，

pH值又逐渐下降。从同一用盐量分析，鱼糟比

为1∶2的大黄鱼pH值最低，鱼糟比为1∶1的
pH值最高，这是因为微生物利用较多酒糟中的

淀粉作为碳源生成较多有机酸 [28]。与5%用盐量

组相比，2%用盐量组糟制30 d后的pH值最高，

分别为(4.96±0.03)(鱼糟比1∶1)、(4.75±0.12)(鱼糟

比1∶1.5)和(4.65±0.01)(鱼糟比1∶2)；而10%用

盐量组最低，分别为 (3.38±0.05)(鱼糟比1∶1)、
(3.40±0.03)(鱼糟比1∶1.5)和(3.34±0.10)(鱼糟比

1∶2)。在整个糟醉过程中，5%用盐量组的大黄

鱼在不同鱼糟比下的pH值变化趋势和规律基本

一致。

2.2    不同用盐量下醉鱼TVB-N值变化

挥发性盐基氮 (TVB-N)是鱼类新鲜程度评

价的重要化学指标，其值越高表明鱼体腐败程

度越大 [29]。在糟醉过程中，不同用盐量大黄鱼

TVB-N值呈现整体降低的趋势(表2)，这与陈学

云[28]的研究结果并不一致，这可能是因为鱼肉的

pH值逐渐下降以及酒糟发酵所造成的酸性环境

和糟醉时所加老酒的杀菌作用抑制了大黄鱼的

酶活性和蛋白质分解。糟制0 d的大黄鱼TVB-N
值为(32.52±0.52) mg/100 g，超过了国家标准对大

黄鱼的卫生要求[30]，这是由于在大黄鱼腌制过程

中，鱼体中的蛋白质会分解产生一些含氮的物

质。糟醉过程中鱼肉蛋白质受到外界温度或微

生物的影响而发生降解，导致大黄鱼TVB-N值在

某一时间段增加，但基本上低于糟制0 d的TVB-
N值。糟制30 d后的TVB-N值均低于30 mg/100 g，
符合国家标准对大黄鱼的卫生要求，其中5%用

盐量组的最低，分别为(20.70±3.31) mg/100 g (鱼
糟比1∶1)、(21.92±0.70) mg/100 g (鱼糟比1∶1.5)
和(21.35±0) mg/100 g (鱼糟比1∶2)，且在不同鱼

糟比下大黄鱼TVB-N值变化趋势基本一致，说明

5%用盐量组大黄鱼在糟醉过程中鲜度变化小，

品质较稳定。

表 2    不同用盐量下大黄鱼的TVB-N值变化

Tab. 2       Changes of TVB-N value of large yellow croaker with different salt dosage              mg/100 g

用盐量/%
salt dosage

糟制时间/d
time

鱼∶糟　fish∶vinasse

1∶1 1∶1.5 1∶2

2 0 32.52±0.52 32.52±0.52 32.52±0.52

2 5 29.05±0.17 30.96±0.35 26.79±5.92

2 10 24.00±0.00 21.57±1.05 24.52±4.35

2 20 19.31±1.57 22.78±0.52 24.78±0.30

2 30 22.96±0.35 23.72±0.63 23.90±1.20

5 0 32.52±0.52 32.52±0.52 32.52±0.52

5 5 28.52±2.09 31.13±0.87 32.87±0.17

5 10 23.46±1.24 30.26±1.39 27.13±1.04

5 20 21.22±3.13 25.74±0.35 26.96±2.96

5 30 20.70±3.31 21.92±0.70 21.35±0.00

10 0 32.52±0.52 32.52±0.52 32.52±0.52

10 5 32.52±0.52 28.18±0.35 24.31±0.48

10 10 30.26±0.35 28.70±0.18 27.83±1.05

10 20 27.13±4.17 22.61±1.39 25.04±3.13

10 30 23.66±0.70 24.52±0.52 22.96±0.69
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2.3    酒糟液发酵过程中微生物群落的变化

综合上述大黄鱼pH和TVB-N值的数据分析，

5%用盐量组醉鱼在糟制过程中品质较稳定，故

以下酒糟液微生物群落结构和变化规律分析均

以5%用盐量组的醉鱼酒糟液为对象，时间段选

取发酵前期(0 d)、中期(15 d)和后期(30 d)。文中

group1指鱼糟比为1∶1时发酵前期(quan1)、中期

(quan2)和后期(quan3)的酒糟液，group2指鱼糟比

为1∶1.5时发酵前期(quan4)、 中期(quan5)和后期

(quan6)的酒糟液，group3指鱼糟比为1∶2时发酵

前期(quan7)、中期(quan8)和后期(quan9)的酒糟液。

　　酒糟液菌群丰度和Alpha多样性分析　　

按照97%相似性归类后共得到209个OTU (图1)，
group1、group2和group3分别有173、146和167个
OTU。group1和group2之间共有的OTU为126个；

group1和group3之间共有的OTU为135个；group2
和group3之间共有的OTU为133个；3组共有的

OTU为117个，占了总OTU数量的55.98%。结果

显示，3组微生物菌群相同OTU达到一半以上，

其中group1和group3共有的OTU数量最高，group1
和group2共有的OTU数量最少，说明受到酒糟用

量的影响，3组菌群种类有较大不同，group1与
group3微生物种类相似度最高，与group2微生物

种类相似度最低。

以随机抽到的序列数与它们所能代表的OTU
数目绘制稀释性曲线 [31]，随着测序数量的增加，

酒糟液微生物菌群所有样品稀释性曲线逐渐上

升(图2)，说明继续测序还可能产生较多新的OTU。

当测序量超过55 000读长时，quan1和quan7仍有

新的OTU被发现，但曲线已趋于平缓，说明增加

测序深度不会产生太多的OTU。同一序列数下，

发酵后期酒糟液可观察到的OTU数量：quan9>
quan3>quan6，且quan9的Chao指数最高(167)(表3)，
说明鱼糟比为1∶2的酒糟液微生物群落丰度最高。

从图3的酒糟液样品Shannon曲线 [32]可以看出，当

测序数大于2 000时，曲线趋于平坦，说明测序

数据量足够大，可以较完整地反映样品中绝大

多数微生物菌群。随着测序深度的增加，quan3>
quan9>quan6，且quan3的Shannon指数最大(2.75)，
而Simpson指数最小(0.109)(表3)，说明鱼糟比为

1∶1的酒糟液细菌多样性最高。

　　酒糟液菌群物种组成和结构分析　　从

9份酒糟液样品门水平聚类树与柱状图组合分

析图可知，quan1与quan4、quan2与quan3、quan5
与quan6、quan8与quan9之间群落结构相似度高，

说明在发酵中后期3组酒糟液菌群较稳定，鱼糟

比为1∶1与1∶1.5的酒糟液在发酵前期相似，与

1∶2酒糟液在发酵中后期相似(图4)。酒糟液微

生物主要是细菌域，共涉及酸杆菌门(Acidobact-
eria)、放线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bac-
teroidetes)、深谷菌门(Bathyarchaeota)、绿弯菌门

(Chloroflexi)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、异常球

菌—栖热菌门(Deinococcus-Thermus)、广古菌门

(Euryarchaeota)、厚壁菌门(Firmicutes)、Ignavi-
bacteriae (绿菌门下目 )、硝化螺旋菌门 (Nitros-
pirae)、Omnitrophica (趋磁细菌新类群)、浮霉菌

门(Planctomycetes)、变形菌门(Proteobacteria)、螺

旋体菌门(Spirochaetae)、软壁菌门(Tenericutes)、
奇古菌门(Thaumarchaeota)17个菌门和1个未分类
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图 1    样品OTU分布Venn图

Fig. 1    Venn analysis of OTU distribution of the samples
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图 2    样品稀释性曲线

Fig. 2    Rarefaction curves of the samples
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菌门。在整个发酵过程中，变形菌门占绝对优势

(64.44%~96.96%)，其次是蓝细菌门(1.40%~29.43%)
和厚壁菌门(1.54%~11.18%)。

在属的分类水平上(图5)，3组酒糟液样品共

涉及143个属，其中group1、group2和group3分别

涉及124、105和117个属，弧菌属(Vibrio)、Chl-
oroplast norank(蓝细菌门下属)和肠杆菌属(Enter-
obacter)是3组酒糟液的优势菌属。在发酵前期，

弧菌属占绝对优势(70.06%~83.28%)，而在发酵

中后期由于Chloroplast norank、肠杆菌属和交替

假单胞菌属(Pseudoalteromonas)等其他菌属比例

的增加，使其在3组中所占比例有不同程度的下

降，其中group1下降幅度最大。在发酵中后期

group1的弧菌属所占比例在3组样品中最小，而

group2最大。弧菌是一类广泛分布于水产品中的

食源性致病菌，隶属于弧菌属的副溶血性弧菌

(V. parahaemolyticus)、溶藻弧菌(V. alginolyticus)、
创伤弧菌(V. vulnifices)等均是食源性疾病的重要

病原菌，可引起败血症、人体肠道疾病和伤口

感染等病症 [33]。综合5%用盐量组大黄鱼的pH值

(表1)和TVB-N值(表2)，鱼糟比为1∶1的大黄鱼

pH值最高，为 (4.65±0.04)，TVB-N值最低，为

(20.70±3.31) mg/100 g，而鱼糟比为1∶1.5的大黄

鱼TVB-N值最高，为(21.92±0.70) mg/100 g，说明

鱼糟比为1∶1大黄鱼的品质要优于其他2组，鱼

糟比为1∶1.5大黄鱼的品质相对较差。

3    讨论

目前醉鱼研究选用的原料大多是带鱼(Trichi-
urus japonicus)[7，28]、鲫(Carassius auratus)[5]、草鱼

(Ctenopharyngodon idella)[4，13-14，25]等，关于以大黄

鱼为原料制作醉鱼方面的研究报道却很少 [3]，而

对于醉鱼酒糟液微生物方面的文献报道更少。

本研究以大黄鱼为原料制作醉鱼，采用高通量

测序技术对酒糟液微生物群落多样性进行了分

析。研究结果为醉鱼酒糟液微生物研究提供相

关理论依据，为进一步控制糟醉水产品卫生安

全提供参考。

大黄鱼pH和TVB-N值的变化与酒糟液微生

物有一定关系。在发酵前期，弧菌属与大黄鱼

挥发性物质(醛类等)发生反应 [34-35]，生成三甲胺

等有不良气味的物质，之后弧菌属所占比例逐

渐下降，使鱼肉腐败在一定程度上受到抑制，

这也是大黄鱼pH值先上升后下降和TVB-N值逐

渐下降的重要原因。肠杆菌属是产组胺菌和水

表 3    样品Alpha多样性指数

Tab. 3    Alpha diversity index of the samples

样品

sample
有效序列数

sequences
可操作分类单元

OTU
菌群丰度指数

Chao index
香农指数

Shannon index
辛普森指数

Simpson index
覆盖率/%
coverage

quan1 56 581 88 129 1.48 0.413 99.95

quan2 47 630 152 163 2.54 0.138 99.95

quan3 38 131 140 142 2.75 0.109 99.97

quan4 41 081 106 145 1.62 0.351 99.92

quan5 33 078 124 153 1.87 0.322 99.91

quan6 43 235 98 144 1.76 0.327 99.95

quan7 58 565 88 107 1.68 0.304 99.97

quan8 33 879 112 141 2.25 0.180 99.92

quan9 45 532 161 167 2.44 0.156 99.96
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图 3    样品Shannon指数曲线

Fig. 3    Shannon curves of the samples
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产品特定腐败菌[36]，发酵中后期其生长和代谢在

一定程度上抑制了弧菌属的生长，同时产生了

乙酸等酸性物质，使大黄鱼pH值下降。交替假

单胞菌属[37]是一类轻度嗜盐，只能在海洋环境中

相似性
similarity

分类组成
taxonomic composition

分类单位
taxon

变形菌门
Proteobacteria
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图 4    样品门水平聚类树与柱状图组合分析图

Fig. 4    Microbial community histogram with cluster tree at the phylum level
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图 5    样品属水平微生物菌群结构及分布

norank指分类学系谱中没有这个层级的科学名称；others是合并了丰度低于1%的菌属

Fig. 5    Microbial communities and distribution of the samples at the genus level
norank means an uncertain scientific name of the taxonomic pedigree; others mean a fungus genus with a abundance of less than 1%
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分离得到的海洋细菌，酒糟液中的交替假单胞

菌属很可能是大黄鱼携带的。据报道，交替假

单胞菌属对弧菌有抑制作用 [38-39]，因此弧菌属比

例下降与其有一定关系。交替假单胞菌属在鱼

糟比为1∶1的酒糟液中比例最高，其大黄鱼TVB-
N值在整个发酵过程明显低于其他2组，这可能

与此菌有一定关系。

本次高通量测序结果显示，变形菌门、蓝

细菌门和厚壁菌门是优势菌门，弧菌属、Chlorop-
last norank和肠杆菌属是优势菌属。而袁帅 [40]发

现变形菌门和厚壁菌门是贵州茅台和国台两种

酒糟的优势菌门，假单孢菌属(Pseudomonas)和乳

杆菌属(Lactobacillus)是优势菌属。研究结果的差

异可能与酒糟的种类、酿造环境以及制作工艺

等有较大的关系。有研究显示，糟制鱼中的微

生物主要来自于酒糟，其对酒糟鱼风味品质的

影响比酒糟更重要[13]。由于目前并未有关于醉鱼

酒糟液微生物的相关报道，本次实验采用的是

传统糟制工艺制作醉鱼，故不同的鱼类种类、

糟制方法和周围环境以及酒糟制备过程等多方

面对醉鱼糟制过程中酒糟液微生物多样性的影

响尚需考证，关于醉鱼酒糟液微生物菌群多样

性的研究还需进一步探索。

此外，本次9份酒糟液样品中均检测出了蓝

细菌门，且是优势菌门之一，这在其他酒糟微

生物菌群[40]的研究报道中并没有提到，而在鱼肠

道[41]中有过报道。这可能是因为大黄鱼的生长水

域受到了污染[42]，糟醉过程中，蓝细菌由鱼肉带

至酒糟中。
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Microbial community in vinasse liquid during processing of vinasse fish

ZHU Xiuhua 1,     LIN Huimin 1*,     DONG Tianjia 1,     KONG Jialei 2,     DENG Shanggui 1

(1. School of Food and Pharmacy, Zhejiang Ocean University, Zhoushan    316022, China;
2. Donghai Science and Technology College, Zhejiang Ocean University, Zhoushan    316000, China)

Abstract: In order to discuss the microbial community diversity of vinasse liquid during processing of vinasse
fish, the large yellow croaker (Larimichthys crocea) was chosen as a material to produce vinasse fish with
traditional pickling technology, and the bacterial flora of vinasse liquid was measured by Illumina HiSeq2500
high-throughput sequencing technique. The results showed that the pH value slightly increased in the first 5 or 10
days and then gradually decreased with different salt dosage (2%, 5% and 10%). The TVB-N value was all lower
than 30 mg/100 g after 30 days of processing and the lowest value was found in 5% salt group. The variation of the
pH and TVB-N value in the 5% salt group were basically the same in different ratios of fish to vinasse (1∶1,
1∶1.5 and 1∶2), which indicated that the quality of this vinasse fish was stable during processing. High-
throughput sequencing results of 5% salt group showed that the Chao index of the vinasse liquid of 1∶2 was the
largest (167), which indicated the highest community richness. The Shannon index of the vinasse liquid of 1∶1
was the largest (2.75) and the Simpson index was the lowest (0.109), which indicated the highest bacterial
diversity. The main microbial domains of the vinasse liquid involve 17 phyla, 1 unclassified phylum and 143
genera. Proteobacteria, Cyanobacteria and Firmicutes were dominant, of which Proteobacteria was absolutely
dominant. Vibrio, Chloroplast norank and Enterobacter were dominant, and Vibrio was absolutely dominant in the
early fermentation. The results could provide theoretical basis for the study of microbial community diversity of
vinasse fish liquid and references for the control of hygienic safety of drunk aquatic products.
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