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摘要:
 

【目的】揭示不同发酵温度对鲊广椒滋味品质及微生物群落的影响。 【方法】采用电子舌技术对不同

发酵温度(20
 

℃、25
 

℃、30
 

℃和 35
 

℃)下鲊广椒的滋味品质进行评价,并结合 MiSeq 高通量测序技术对其微

生物群落结构进行解析,最后基于普氏分析对微生物群落与滋味品质进行关联性分析。 【结果】不同发酵温

度下,鲊广椒的滋味品质和微生物群落结构均存在显著性差异 (P < 0. 05),主要细菌属为乳杆菌属

(Lactobacillus) 和 芽 孢 杆 菌 属 ( Bacillus), 主 要 真 菌 属 为 生 丝 毕 赤 酵 母 属 ( Hyphopichia )、 曲 霉 菌 属

(Aspergillus)、枝孢菌属(Cladosporium)、赤霉菌属(Gibberella)、柯达酵母属(Kodamaea) 和季也蒙酵母属

(Meyerozyma),其中 20
 

℃发酵鲊广椒的酸味更为突出,微生物种类更优,乳杆菌属为其主要优势细菌属,生
丝毕赤酵母属为其主要优势真菌属,不动杆菌属(Acinetobacter)、罗森伯格氏菌属(Rosenbergiella)和枝孢菌属

为区别于其他 3 组微生物群落结构的关键菌属;鲊广椒的微生物群落与滋味指标之间存在显著相关性(P<
0. 05),且优势微生物之间的相互作用共同促进了鲊广椒滋味特征的构建。 【结论】20

 

℃ 发酵鲊广椒的微生

物群落丰富度和滋味品质均较好。
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0　 引言

鲊广椒(Zha-chili)是我国华中地区一种极具代

表性的传统发酵食品,通常以碾碎的米粉和新鲜的

红辣椒为主要原料,混匀后于发酵罐中压实,在室

温条件下自发厌氧发酵 15 ~ 30
 

d 制作而成[1] 。 相

较于泡菜[2] 、米酒[3] 等其他传统发酵食品,鲊广椒

的发酵方式和制作工艺独特,具有含氧量和水活度

更低、碳水化合物含量更高等特点[4] 。 目前,关于

鲊广椒的研究主要围绕不同地域和原料对其微生

物群落和风味品质的影响展开。 例如, W. C. Cai
等[5]比较分析了重庆、湖北和湖南三地鲊广椒样品

的细菌多样性和风味品质,发现不同地区鲊广椒在

细菌群落结构和感官品质上均存在显著差异,且滋
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味差异远大于风味差异;另外,他们还比较了以糯

米和籼米为原料自制的鲊广椒样品的细菌多样性

和感官品质,发现不同原料制作的鲊广椒的细菌群

落结构差异显著,以糯米为原料的鲊广椒的细菌群

落丰富度更高;风味受原料的影响较大,酸味、鲜

味、丰富性等特征风味与细菌群落呈显著相关

性[6] 。 然而,有关不同发酵温度下鲊广椒的品质特

征和微生物群落结构的研究尚未见报道。 有研

究[7]指出,发酵温度是发酵食品生产中应重点考虑

的因素之一。 Z. He 等[8] 采用 HiSeq 高通量测序结

合气相色谱-质谱联用( GC-MS)技术分析了不同发

酵温度下酸菜的细菌多样性和挥发性风味物质,发
现随着发酵温度的升高,酸菜中的优势细菌属不断

变化,挥发性风味物质的种类有所增加,且细菌群

落与挥发性风味物质的生成高度相关。 因此,有必

要深入探究发酵温度对鲊广椒微生物群落及产品

品质的影响。
滋味是评价发酵食品品质的重要感知指标之

一。 有研究[4]表明,酸味和鲜味是鲊广椒的典型滋

味特征。 随着技术的不断更新与发展, 电子舌

(E-tongue)等新型仿生设备凭借检测快速、实时数

字化监测等特点,在食品质量检测领域的应用日益

广泛[9] 。 同时,在生物技术方面,以 MiSeq 高通量测

序平台为代表的第二代高通量测序技术凭借无需

培养、通量高、检测速度快等优点,被广泛用于解析

不同类型发酵食品的微生物群落结构[10] 。 郭壮

等[11]使用 MiSeq 高通量测序技术和仿生技术对泡

菜水的细菌群落结构和产品品质进行了分析,并进

一步揭示了其细菌群落与品质之间的潜在相关性,发
现片球菌属(Pediococcus)、乳杆菌属(Lactobacillus)和
假单胞菌属(Pseudomonas)为主要细菌属,且乳杆菌

属与芳香型化合物的形成呈显著正相关,假单胞菌

属与酸味指标呈显著负相关。 因此,将 MiSeq 高通

量测序技术与仿生技术相结合用于分析鲊广椒的

滋味品质及微生物群落具有可行性。
鉴于此,本研究拟使用电子舌技术对 20

 

℃ 、
25

 

℃ 、30
 

℃和 35
 

℃这 4 个温度下发酵的鲊广椒的

滋味品质进行数字化评价,采用 MiSeq 高通量测序

技术解析其微生物群落结构,并基于普氏分析揭示

微生物群落与滋味品质之间的关联性,以期为鲊广

椒品质提升和产业化发展提供参考。

1　 材料与方法

1. 1　 主要材料与试剂

大米、二荆条辣椒、食盐、花椒、白胡椒粉和白

酒,市售;参比溶液、阴阳离子溶液和内部溶液,日
本 INSENT 公司;DNeasy

 

mericon
 

Food
 

Kit 食品基因

组 DNA 提取试剂盒,德国 QIAGEN 公司;正反向引

物 338F(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′) / 806R
(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′) 和 ITS1F ( 5′-
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′) / ITS2R ( 5′-GCT

 

GCGTTCTTCATCGATGC-3′),上海桑尼生物科技有

限公司;MiSeq 高通量测序配套试剂,美国 Illumina
公司。

1. 2　 主要仪器与设备

HH-2 型数显恒温水浴锅,江苏荣华仪器制造

有限公司;SA
 

402B 型电子舌,日本 INSENT 公司;
Veriti

 

FAST 型 PCR 仪,美国 ABI 公司;DYY-12 型

电泳仪,北京六一仪器厂;UVPCDS8000 型凝胶成像

分析系统,美国 ProteinSimple 公司;ND-2000C 型微

量紫外分光光度计,美国 Nano
 

Drop 公司; MiSeq
 

PE300 型高通量测序平台,美国 Illumina 公司;R930
型机架式服务器,美国 DELL 公司。

1. 3　 实验方法

1. 3. 1　 鲊广椒样品制作　 1)配方:大米 750
 

g,二荆

条辣椒 225
 

g,食盐 75
 

g,花椒 3. 15
 

g,白胡椒粉

3. 15
 

g,白酒 3
 

mL,蒸馏水 45
 

mL。
2)步骤:将大米和二荆条辣椒淘洗干净,晾干

后粉碎,依次装入经热烫处理的发酵罐中,同时加

入食盐、花椒、白胡椒粉等调味辅料,搅拌均匀后加

入蒸馏水,盖上碗盖,喷洒白酒以助封口,最后将发

酵罐分别放置在 20
 

℃ 、25
 

℃ 、30
 

℃ 和 35
 

℃ 条件下

自然发酵 28
 

d,即得鲊广椒样品。 每个温度条件下

均设置 3 罐平行重复,以便后续数据处理。
1. 3. 2　 鲊广椒滋味品质评价　 准确称取 30

 

g 鲊广

椒样品于 120
 

mL 蒸馏水中,搅拌后于 45
 

℃恒温水浴

锅中静置 30
 

min,随后以 12
 

000
 

r / min 离心 10
 

min,
取上清液抽滤,参照王玉荣等[12] 的方法,使用电子
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舌对鲊广椒滤液的酸味、苦味、涩味、咸味和鲜味这

5 个基本味,以及后味-A(涩的回味)、后味-B(苦

的回味)和丰度(鲜的回味)这 3 个回味特征进行数

字化评价,并均以 20
 

℃发酵鲊广椒的 1 号样品作为

对照。
1. 3. 3 　 微生物多样性分析方法 　 使用 DNeasy

 

mericon
 

Food
 

Kit 食品基因组 DNA 提取试剂盒提取

鲊广椒样品中微生物宏基因组 DNA,并使用 1. 0%
琼脂糖凝胶电泳法和微量紫外分光光度计分别测

定提取物的纯度和浓度。 分别使用带有核苷酸标

签( Barcode) 的正反向引物 338F / 806R 和 ITS1F /
ITS2R 对样品中细菌 16S

 

rRNA 的 V3—V4 区和真菌

的 ITS 区序列进行 PCR 扩增[13-14] ,继而对其产物进

行纯度检测,将检测合格的 PCR 产物置于 MiSeq 高

通量测序平台进行双端测序。
基于重叠区域,利用 FLASH 软件对双端测序

的原始 reads 进行拼接,参照 Z. Guo 等[15] 的方法

对拼接好的序列进行过滤,去除引物、短序列和低

质量碱基,为后续分析提供高质量的序列数据。
基于 QIIME( v. 1. 9. 1) 分析平台对鲊广椒样品的

微生物多样性进行分析。 在利用 PyNAST 工具进

行序列校准后,基于 97%相似性,使用 UCLUST 软

件对 序 列 进 行 聚 类 以 产 生 操 作 分 类 单 元

( Operational
 

Taxonomic
 

Units, OTU ) [16] , 再 通 过

UCHIME 软件去除嵌合体序列[17] ,参考数据库 RDP
(v. 11. 5)、GreenGene ( v. 13. 5) 和 SILVA ( v. 13. 2)
进行细菌物种注释[18-20] ,同时参考数据库 UNITE
(v. 7. 2)进行真菌物种注释[21] ,最后计算鲊广椒样

　 　

品中微生物的 4 种 α 多样性指数( Chao
 

1 指数、发
现物种数、香农指数和辛普森指数),并通过非加权

的 UniFrac 距 离 进 行 主 坐 标 分 析 ( Principal
 

Coordinates
 

Analysis,PCoA)。

1. 4　 数据处理

使用多元方差分析 ( Multivariate
 

Analysis
 

of
 

Variance,MANOVA)方法计算不同发酵温度下鲊广

椒样品微生物群落之间的差异。 利用 Origin
 

2017
绘制带误差线的微生物 α 多样性柱状图,采用 R
(v. 4. 1. 3)软件绘制微生物 β 多样性散点图、相对

含量柱状图、核心 OTU 瀑布图、识别潜在关键物种

的特异性-占有率图和普氏分析图,通过 Cytoscape
(v. 3. 7. 2)绘制相关性网络图。

2　 结果与分析

2. 1　 鲊广椒的滋味品质分析

不同发酵温度下鲊广椒的滋味指标测定结果

见表 1。 由表 1 可知,20
 

℃ 发酵鲊广椒的酸味显著

高于其他 3 组(P<0. 05),而鲜味显著低于其他 3 组

(P<0. 05)。 这与尚雪娇等[22] 的研究结果较一致,
即湖北当阳地区的鲊广椒在酸味指标上表现突出。
J. Charve 等[23]的研究表明,鲜味是氨基酸的主要呈

味特征之一,其中天冬氨酸(Asp)和谷氨酸(Glu)含

量不仅反映了鲊广椒的鲜味特征,亦可作为进一步

产生风味物质的底物。 因此,在后续研究中可进一

步测定不同发酵温度下鲊广椒的氨基酸含量,以深

入探究不同发酵温度对鲊广椒鲜味特征的影响。
20

 

℃发酵鲊广椒的咸味和丰度均显著高于 35
 

℃
　 　

表 1　 不同发酵温度下鲊广椒的滋味指标测定结果
Table

 

1　 Determination
 

results
 

of
 

taste
 

indexes
 

in
 

zha-chili
 

at
 

different
 

fermentation
 

temperatures

滋味指标
发酵温度 / ℃

20 25 30 35
酸味 0. 39( -0. 02~ 1. 20) a -3. 49( -6. 34~ -0. 73) b -5. 60( -7. 43~ -3. 89) b -4. 39( -5. 54~ -3. 36) b

苦味 -0. 77( -2. 06~ 0. 00) b -0. 49( -1. 77~ 0. 52) b 1. 09( -1. 69~ 2. 94) ab 2. 45(2. 04~ 2. 92) a

涩味 -0. 73( -1. 73~ 0. 00) b -0. 75( -1. 98~ 0. 14) b 1. 13( -2. 13~ 2. 88) ab 3. 07(2. 49~ 3. 67) a

咸味 -0. 89( -1. 44~ 0. 00) a -0. 24( -0. 81~ 0. 20) a -1. 35( -2. 85~ -0. 24) ab -3. 1( -3. 92~ -2. 10) b

鲜味 -0. 50( -0. 92~ 0. 00) b 0. 09( -0. 17~ 0. 43) a 0. 34(0. 07~ 0. 56) a 0. 14(0. 05~ 0. 19) a

后味-A -0. 39( -0. 62~ 0. 00) b -0. 98( -1. 19~ -0. 87) b 1. 95( -1. 73~ 3. 83) ab 3. 79(3. 75~ 3. 81) a

后味-B -0. 25( -0. 62~ 0. 00) b -0. 83( -0. 98~ -0. 68) b 1. 73( -1. 31~ 3. 25) ab 3. 19(3. 08~ 3. 27) a

丰度 0. 24(0. 00~ 0. 57) a -0. 46( -0. 70~ -0. 33) ab -0. 15( -0. 92~ 0. 91) ab -1. 22( -1. 84~ -0. 35) b

　 注:同行不同小写肩标字母表示组间差异显著(P<0. 05),下同。
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发酵鲊广椒(P< 0. 05) ,而其苦味、涩味、后味- A
和后味 - B 均显著低于 35

 

℃ 发酵鲊广椒 ( P <
0. 05) ,这可能与不同发酵温度下鲊广椒中微生物

群落的生长代谢有关。 此外,不同发酵温度下鲊

广椒的滋味特征变化主要体现在酸味上。 整体而

言,不同发酵温度下鲊广椒的滋味品质存在明显

差异,且 20
 

℃ 发酵鲊广椒的滋味品质更为突出。

2. 2　 鲊广椒的微生物多样性分析

对鲊广椒样品进行 MiSeq 高通量测序,12 份样

品共获得 206
 

690 条高质量 16S
 

rRNA 基因序列,平
均每份样品 17

 

224 条;共获得 580
 

083 条高质量 ITS
基因序列,平均每份样品 48

 

340 条。 基于 97%相似

　 　

性聚类,分别获得 7751 个细菌 OTU 和 2000 个真菌

OTU。 经 OTU 注释发现,7751 个细菌 OTU 被鉴定

为 9 个门、14 个纲、23 个目、40 个科、57 个属和 58
个种;2000 个真菌 OTU 被鉴定为 2 个门、8 个纲、16
个目、32 个科、39 个属和 69 个种。 为了分析不同发

酵温度下鲊广椒的微生物复杂性和差异性,本研究

通过计算 α 多样性指数来衡量其微生物群落的丰

富度和多样性[24] ,再基于非加权 UniFrac 距离对其

微生物群落进行 PCoA 分析,结果如图 1 所示,a)中

细菌 α 多样性指数和 b)中真菌 α 多样性指数分别

由测序深度为 12
 

010 条和 14
 

010 条的序列计算获

得,不同小写字母表示组间差异显著(P<0. 05)。 由

　 　

图 1　 不同发酵温度下鲊广椒的微生物群落多样性解析结果
Fig. 1　 Analysis

 

results
 

of
 

microbial
 

flora
 

diversity
 

in
 

zha-chili
 

at
 

different
 

fermentation
 

temperatures
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图 1a)和 b)可知,不同发酵温度下鲊广椒细菌的丰

富度和多样性在整体上均明显高于真菌。 其中,
20

 

℃发酵鲊广椒细菌的 Chao
 

1 指数和发现物种数

均显著高于 35
 

℃发酵鲊广椒(P<0. 05),其真菌的

Chao
 

1 指数和发现物种数亦明显高于其他 3 组,而
不同发酵温度下鲊广椒中微生物的香农指数和辛

普森指数均无显著差异(P>0. 05)。 因此,不同发酵

温度下鲊广椒中微生物群落的变化主要体现在其

物种丰富度上。 由图 1c)和 d)可知,20
 

℃ 和 25
 

℃
发酵鲊广椒样品全部位于 X 轴正半轴,而 30

 

℃ 和

35
 

℃发酵鲊广椒样品全部位于 X 轴负半轴,且不同

发酵温度下鲊广椒的微生物群落差异极显著(P<
0. 01)。 因此,不同发酵温度下鲊广椒中微生物群

落结构存在明显差异。

2. 3　 鲊广椒的微生物群落结构解析

不同发酵温度下鲊广椒的细菌群落结构如图 2
所示,其中,将平均相对含量 > 1. 00% 的细菌属或

　 　

真菌属定义为优势细菌属或优势真菌属,将存在于

所有样品中的 OTU 定义为核心 OTU,c)图中圆点颜

色代表群落种类,圆点大小代表平均相对含量,下
同。 由图 2a)可知,不同发酵温度下鲊广椒样品中

有 2 个优势细菌属,分别为乳杆菌属(90. 18%)和芽

孢杆菌属(Bacillus,4. 05%)。 研究[25] 表明,在发酵

过程中,乳杆菌属不仅可通过产生有机酸(主要是

乳酸和乙酸) 来增加发酵食品的酸味,还可利用乳

酸获得能量进行代谢。 值得注意的是,芽孢杆菌属

在 20
 

℃发酵鲊广椒中的平均相对含量为 0,而在

35
 

℃ 发酵鲊广椒中则显著偏高 ( P < 0. 05 ), 为

15. 60%。 因此,随着发酵温度的升高,最具耐受性

的芽孢杆菌属[26] 的平均相对含量逐渐增加。 有研

究[27]表明,部分芽孢杆菌属为条件致病菌,例如蜡

样芽孢杆菌(Bacillus
 

cereus),人体摄入后会引起食

物中毒,出现恶心、呕吐等症状。 由图 2b)可知,不
同发酵温度下鲊广椒样品存在 97 个核心 OTU,而
　 　 　

图 2　 不同发酵温度下鲊广椒的细菌群落结构
Fig. 2　 Bacterial

 

community
 

structure
 

in
 

zha-chili
 

at
 

different
 

fermentation
 

temperatures
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平均相对含量>1. 00%的核心 OTU 仅有 7 个,且均

隶属于乳杆菌 属, 分 别 为 OTU6741 ( 31. 56%)、
OTU2781 ( 21. 93%)、 OTU537 ( 4. 75%)、 OTU5763
(4. 08%)、OTU1625(3. 34%)、OTU4971(2. 07%)和

OTU5166(1. 92%),累积平均相对含量为 69. 65%。
因此,不同发酵温度下鲊广椒中存在大量核心细菌

群落,且均以乳杆菌属为主。
经 β 多样性分析发现,不同发酵温度下鲊广椒

的细菌群落结构存在显著差异(P<0. 05),因而本研

究进一步通过计算细菌属的特异性-占有率来识别

可能造成其细菌群落结构产生差异的潜在关键物

种。 特异性-占有率图可清晰地反映同一环境中微

生物群落的分布和特异性,以及不同环境中微生物

群落的差异。 本研究中的特异性是指某个菌属在

特定环境中的平均相对含量与其在所有鲊广椒中

的平均相对含量的比值,比值越大,该菌属在特定

环境中的特异性越高;占有率是指某个菌属在特定

环境中发现的数量与特定环境中样品总数的比值,
可反映该菌属在特定环境中的均匀度。 由图 2c)可

知,20
 

℃发酵鲊广椒中识别到 3 个潜在关键菌属,分
别为 黄 杆 菌 属 ( Flavobacterium )、 不 动 杆 菌 属

(Acinetobacter)和罗森伯格氏菌属(Rosenbergiella);
25

 

℃发酵鲊广椒中识别到 2 个潜在关键菌属,分别

为 欧 文 氏 菌 属 ( Erwinia ) 和 芽 殖 球 菌 属

(Blastococcus);35
 

℃发酵鲊广椒中识别到 4 个潜在

关键 菌 属, 分 别 为 芽 孢 杆 菌 属、 肠 球 菌 属

(Enterococcus)、克雷伯氏菌属(Klebsiella)和肠杆菌

属(Enterobacter);30
 

℃发酵鲊广椒中未识别到潜在

关键菌属。 结合物种丰富度可知,不动杆菌属和罗

森伯格氏菌属为 20
 

℃ 发酵鲊广椒区别于其他 3 组

细菌群落结构的关键菌属。
不同发酵温度下鲊广椒的真菌群落结构如图 3

所示。 由图 3a)可知,不同发酵温度下鲊广椒样品

有 6 个 优 势 真 菌 属, 分 别 为 生 丝 毕 赤 酵 母 属

( Hyphopichia, 77. 21%)、 曲 霉 菌 属 ( Aspergillus,
7. 82%)、枝孢菌属(Cladosporium,3. 94%)、赤霉菌

属 ( Gibberella, 3. 79%)、 柯达酵母属 ( Kodamaea,
3. 75%)和季也蒙酵母属(Meyerozyma,1. 54%)。 有

研究[28]表明,在发酵过程中,生丝毕赤酵母属不仅

能增加食品的营养价值,还能赋予其特殊的风味。
曲霉菌属、赤霉菌属等霉菌属普遍存在于各发酵温

度下的鲊广椒中,且随着发酵的进行,它们在一定

程度上可产生有机酸、酶、抗生素等多种代谢产物,
为发酵后期其他微生物的生长提供营养物质[29] ;然
而,随着发酵温度的逐渐升高,这些霉菌属的平均

相对含量显著增加(P<0. 05)。 有研究[30] 表明,部
分霉菌属亦可通过分泌毒素对人体造成危害。 由

此可推测,较高的发酵温度有助于潜在致病菌的生

长,使得鲊广椒存在一定的食品安全隐患。 值得注

意的是,在不同发酵温度下,鲊广椒样品中出现了

各优势真菌属平均相对含量分布不均的现象。 例

如,枝孢菌属在 20
 

℃发酵鲊广椒中的平均相对含量

显著偏高(P<0. 05),为 14. 50%,而在其他 3 个组中

不足 1. 20%。 相较于 35
 

℃ 发酵鲊广椒,20
 

℃ 发酵

鲊广椒中曲霉菌属、柯达酵母属和季也蒙酵母属的

平均相对含量均显著偏低(P<0. 05)。 由图 3b)可

知,不同发酵温度下,鲊广椒样品中存在 9 个平均相

对含量>1. 00%的核心 OTU,分别为隶属于生丝毕

赤 酵 母 属 的 OTU1612 ( 54. 04%)、 OTU1875
(6. 85%)、 OTU867 ( 6. 76%)、 OTU835 ( 2. 24%) 和

OTU1283 ( 1. 79%), 隶属于曲霉菌属的 OTU1430
(6. 51%),隶属于枝孢菌属的 OTU613(3. 30%),隶
属于赤霉菌属的 OTU1261(3. 13%) 和隶属于季也

蒙酵母属的 OTU5166(1. 54%),累积平均相对含量

为 86. 16%。 因此,不同发酵温度下鲊广椒中亦存

在大量核心真菌菌群,且均以生丝毕赤酵母属为主。
经 β 多样性分析发现,不同发酵温度下鲊广椒

的真菌群落结构亦存在显著差异(P<0. 05),因而本

研究进一步通过计算真菌属的特异性-占有率来识

别可能造成其真菌群落结构产生差异的潜在关键

物种。 由图 3c)可知,20
 

℃ 发酵鲊广椒中识别到 3
个潜 在 关 键 菌 属, 分 别 为 威 克 汉 姆 酵 母 属

(Wickerhamomyces)、红曲霉属(Monascus) 和枝孢菌

属,35
 

℃发酵鲊广椒中识别到 4 个潜在关键菌属,
分别为柯达酵母属、毕赤酵母属(Pichia)、季也蒙酵

母属和曲霉菌属,而 25
 

℃ 和 30
 

℃ 发酵鲊广椒中均

未识别到潜在关键菌属。 结合物种丰富度可知,枝
孢菌属为 20

 

℃ 发酵鲊广椒区别于其他 3 组真菌
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图 3　 不同发酵温度下鲊广椒的真菌群落结构
Fig. 3　 Fungal

 

community
 

structure
 

in
 

zha-chili
 

at
 

different
 

fermentation
 

temperatures

群落结构的主要关键菌属,这可能与制作鲊广椒时所

挑选的原料和开放式的发酵条件有关。 辣椒表面的

一些糖分、蛋白质等营养物质及表面的微环境可能为

枝孢菌属提供了初始的部分营养和生长位点,且玉米

粉是鲊广椒中的主要碳水化合物来源,其为枝孢菌属

的生长提供了丰富的碳源和能量。 同时,20
 

℃ 接近

枝孢菌属的最适生长温度范围,在此温度下,枝孢菌

属细胞内的酶活性较高,能够高效地进行各种生化反

应,使其生长繁殖速度加快[31] 。 此外,有研究[32] 指

出,枝孢菌属为有害菌,其主要感染蔬菜植物并让其

产生叶斑,进而影响其食用安全性。 因此,在后续研

究中应严格把控原材料、制作环境、发酵温度等因素,
以提升鲊广椒产品的品质与安全性。

2. 4　 鲊广椒中微生物群落与滋味品质的相关

性分析

为解析鲊广椒中微生物群落与滋味品质之间

的作用关系,本研究进一步基于普氏分析绘制了细

菌和真菌群落与滋味指标之间的相关性网络图,如

图 4 所示,c)中实线表示正相关,虚线表示负相关,
线越粗代表相关性越大;∗表示相关性显著(P <
0. 05),∗∗表示相关性极显著(P<0. 01)。 由图 4a)
和 b)可知,鲊广椒中微生物群落与滋味指标之间存

在显著相关性(P<0. 05)。 由图 4c)可知,微生物群

落与滋味指标之间存在复杂的构效关系,其中,乳
杆菌属与咸味的形成存在显著正相关性(P<0. 05);
芽孢杆菌属与咸味的形成存在显著负相关性(P<
0. 05);枝孢菌属与酸味的形成存在极显著正相关

性(P<0. 01),与鲜味的形成存在显著负相关性(P<
0. 05)。 综合前文研究结果可知,在鲊广椒发酵过

程中,乳杆菌属细胞内富含多种糖代谢关键酶,能
借糖酵解(EMP)、磷酸酮解(PK)等代谢途径,将原

料中的糖类高效转化为丙酮酸,并进一步被还原为

乳酸,为鲊广椒赋予鲜明的酸味[33] 。 部分芽孢杆菌

属在特定条件下,也能通过糖酵解途径将糖类转化

为丙酮酸,再进一步转化为乳酸,赋予鲊广椒酸味[34] 。
此外,部分曲霉菌属也能通过糖酵解途径将糖类转

·22·
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图 4　 不同发酵温度下鲊广椒中微生物群落与滋味品质的相关性
Fig. 4　 Correlation

 

between
 

microbial
 

flora
 

and
 

taste
 

quality
 

in
 

zha-chilli
 

at
 

different
 

fermentation
 

temperatures

化为丙酮酸,进而转化为柠檬酸、苹果酸等有机酸,
这些有机酸能共同提升发酵产物的酸度,促进酸味

的形成[35] 。 生丝毕赤酵母属在发酵时,一方面可通

过糖酵解途径将糖类转化为丙酮酸,部分丙酮酸再

转化为乙酸等有机酸,促进酸味的形成;另一方面,
其还能代谢甘油生成甘油酸,提升体系酸度,同时

可改变发酵环境的微生态,协同其他微生物增加有

机酸产量,丰富酸味[36] 。 因此,在发酵过程中,微生

物群落之间的相互作用共同促进了鲊广椒滋味特

征的形成。

3　 结论

本研究使用电子舌和 MiSeq 高通量测序技术对

20
 

℃ 、25
 

℃ 、30
 

℃和 35
 

℃ 这 4 个发酵温度下制作

的鲊广椒的滋味品质和微生物群落进行了分析,得
到如下结论:不同发酵温度下鲊广椒的滋味品质和

微生物群落均存在显著差异,其中以 20
 

℃发酵鲊广

椒的滋味品质和微生物群落最突出。 相较于其他 3
组样品,20

 

℃发酵鲊广椒的酸味较为突出,主要细菌

属为乳杆菌属,主要真菌属为生丝毕赤酵母属,且曲

霉菌属、罗森伯格氏菌属和枝孢菌属是导致其区别于

其他 3 组微生物群落结构的主要关键菌属。 同时,乳
杆菌属、芽孢杆菌属、枝孢菌属等与滋味指标之间存

在着复杂的构效关系。 未来可进一步探究关键菌属

之间的互作机制,并利用代谢组学解析风味形成通

路,优化发酵工艺,拓展产品应用,助力鲊广椒品质提

升与产业发展。
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Abstract:【Objective】 This
 

study
 

aimed
 

to
 

reveal
 

the
 

effects
 

of
 

different
 

fermentation
 

temperatures
 

on
 

the
 

taste
 

quality
 

and
 

microbial
 

flora
 

of
 

zha-chili. 【Methods】The
 

taste
 

quality
 

of
 

zha-chili
 

fermented
 

at
 

different
 

temperatures
(20

 

℃ ,
 

25
 

℃ ,
 

30
 

℃ ,
 

and
 

35
 

℃ )
 

was
 

evaluated
 

using
 

an
 

electronic
 

tongue
 

technique,
 

while
 

its
 

microbial
 

community
 

structure
 

was
 

analyzed
 

via
 

MiSeq
 

high-throughput
 

sequencing
 

technology.
 

Finally,
 

the
 

correlation
 

between
 

the
 

microbial
 

flora
 

and
 

taste
 

quality
 

was
 

determined
 

based
 

on
 

procrustes
 

analysis. 【Results】 Significant
 

differences
 

were
 

observed
 

in
 

both
 

the
 

taste
 

quality
 

and
 

microbial
 

flora
 

structure
 

of
 

zha-chili
 

under
 

different
 

fermentation
 

temperatures(P< 0. 05).
 

The
 

dominant
 

bacterial
 

genera
 

were
 

Lactobacillus
 

and
 

Bacillus,
 

while
 

the
 

major
 

fungal
 

genera
 

included
 

Hyphopichia,
 

Aspergillus,
 

Cladosporium,
 

Gibberella,
 

Kodamaea,
 

and
 

Meyerozyma.
 

Among
 

these,
 

zha-chili
 

fermented
 

at
 

20
 

℃
 

exhibited
 

a
 

more
 

prominent
 

sour
 

taste
 

and
 

a
 

more
 

favorable
 

microbial
 

composition:
 

Lactobacillus
 

was
 

the
 

dominant
 

bacterial
 

genus,
 

and
 

Hyphopichia
 

was
 

the
 

major
 

dominant
 

fungal
 

genus.
 

Additionally,
 

Acinetobacter,
 

Rosenbergiella,
 

and
 

Cladosporium
 

were
 

identified
 

as
 

the
 

key
 

bacterial
 

genera
 

distinguishing
 

its
 

microbial
 

community
 

structure
 

from
 

the
 

other
 

three
 

temperature
 

groups.
 

A
 

significant
 

correlation
 

was
 

found
 

between
 

the
 

microbial
 

flora
 

and
 

taste
 

indexes
 

of
 

zha-chili
 

fermented
 

at
 

different
 

temperatures(P<0. 05),
 

and
 

the
 

interactions
 

among
 

dominant
 

microorganisms
 

collectively
 

shaped
 

the
 

taste
 

characteristics
 

of
 

zha-chili.
【Conclusion】Zha-chili

 

fermented
 

at
 

20
 

℃
 

exhibits
 

both
 

higher
 

microbial
 

flora
 

richness
 

and
 

better
 

taste
 

quality.
Key

 

words:zha-chili;fermentation
 

temperature;microbial
 

flora;taste
 

quality;correlation　
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