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摘  要: 目的  探究干条斑紫菜与其加工产品——海苔的细菌多样性与优势菌, 分析海苔产品菌落总数超标

的原因。方法  采用平板计数法对干条斑紫菜及海苔产品的菌落总数进行测定, 同时通过高通量测序对总细

菌菌群及可培养细菌菌群进行分析。结果  干条斑紫菜加工成海苔后, 菌落总数略有下降, 高温烘烤的杀菌效

果不明显。干条斑紫菜与海苔样本中总细菌菌群均以蓝细菌(Cyanobacteria_Chloroplast)为主, 加工前后总细

菌菌群结构变化不大 ; 不同来源的干条斑紫菜样品可培养细菌菌群结构有所差异 , 主要有巨型球菌

(Macrococcus)、水栖菌 (Enhydrobacter)、异常球菌 (Deinococcus)、不动杆菌 (Acinetobacter)、金黄杆菌

(Chryseobacterium)等, 经过加工后, 可培养细菌菌群多样性下降, 海苔样本均以巨型球菌为优势菌。结论  本

研究揭示了干条斑紫菜及海苔的细菌多样性及优势菌属, 为进一步探究烤紫菜产品菌落总数的控制技术奠定

基础。 
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ABSTRACT: Objective  To explore the bacterial diversity and dominant bacteria of dried Neopyropia yezoensis 

and its processed products-roasted laver. Analyze the reasons for the excessive total bacterial count in roasted laver 

products. Methods  The aerobic plate count of dried Neopyropia yezoensis and roasted laver products were 

measured using the plate counting method, and the total bacterial community and culturable bacterial community 

were analyzed through high-throughput sequencing. Results  After processing dried Neopyropia yezoensis into 

roasted laver products, the aerobic plate count slightly decreased, and the sterilization effect of high-temperature 

roasting was not significant. The total bacterial community in dried Neopyropia yezoensis and roasted laver products 

is mainly composed of Cyanobacteria. And there is little change in the structure of the total bacterial community 

before and after processing. The culturable bacterial community structure of dried Neopyropia yezoensis samples 

from different sources varies, mainly including Macrococcus, Enhydrobacter, Deinococcus, Acinetobacter, 

Chryseobacterium, and so on. After processing, the diversity of cultivable bacterial communities decreases. And the 

roasted laver samples were dominated by Macrococcus. Conclution  This study reveals the bacterial diversity and 

dominant bacteria of dried Neopyropia yezoensis and roasted laver products, laying the foundation for further 

exploration of the control technology for the total bacterial count of roasted laver products. 
KEY WORDS: roasted laver; dried Neopyropia yezoensis; aerobic plate count; high-throughput sequencing; 

diversity of bacterial community; dominant bacteria 
 
 

0  引  言 

条斑紫菜, 红毛藻科紫菜属植物, 是我国重要的经济

海藻之一, 产值占我国紫菜总值的一半左右, 其养殖主要

集中在江苏省沿海, 山东省沿海也有少量[1–2]。条斑紫菜是

一种优质海藻食品, 富含蛋白质、膳食纤维、维生素、多

糖等营养物质[3]。新鲜条斑紫菜在采收之后, 经过去杂清

洗、脱水、切菜、调和、浇饼脱水、一次干燥、二次干燥

等工艺加工成为干条斑紫菜。再以干条斑紫菜作为原料, 
经过烤制、调味、切割等二次加工工艺制成各种原味烤紫

菜和调味烤紫菜产品。原味烤紫菜, 又称寿司紫菜, 是将

干条斑紫菜不添加任何调味料直接经过烘烤加工成的深绿

色产品; 调味烤紫菜则是将干条斑紫菜通过烘烤、添加各

种调味料、再次烘烤而成的产品, 口感更加丰富, 是生活

中常见的一种即食休闲食品, 也称海苔。海苔产品作为一

种即食紫菜制品, 味道鲜美, 有益健康, 在中国、日本、韩

国等亚洲国家以及很多西方国家广受欢迎[4–5]。在我国, GB 
19643—2016《食品安全国家标准 藻类及其制品》中对即

食藻类制品的菌落总数有限量规定, 但近几年, 海苔产品

出现了菌落总数超标的现象[6–7], 引发了公众的关注。菌落

总数是用来判定食品被污染程度的一项指标, 可以反映加

工、储藏等过程中食品及环境的卫生状况[8–9]。前期有研究

表明, 海苔产品的微生物主要来自于作为原料的干条斑紫

菜, 干条斑紫菜的微生物数量在很大程度上会影响海苔产

品的菌落总数[10]。经过调研发现, 海苔产品因菌落总数超

标而不能出厂, 给企业带来了较大的经济损失。因此, 有
必要对海苔产品加工前后菌落总数和细菌菌群结构的变化

情况进行分析, 探究合适的控制方法, 有效地降低海苔产

品的菌落总数。 
目前最常用的食品微生物检测方法主要是传统培养

法, 但自然界中绝大多数微生物无法通过实验室培养分离

获得, 传统的分离培养鉴定方法仅能检测到少量优势菌, 
无法对样品中的微生物结构组成进行完整的分析[11–12]。

16S 扩增子高通量测序技术作为新一代分子生物学技术, 
是一种非培养分析法, 它克服了传统培养法的局限性, 可
以直接从样品 DNA 中确定微生物的种类和相对丰度, 从
而客观地分析出食品中微生物群落的结构及时空动态变化, 
效率与准确度高, 在食品微生物多样性、群落结构变化以

及功能微生物的研究中发挥着重要作用[13–15]。 
本研究以菌数偏高的干条斑紫菜以及对应加工得到

的海苔作为研究对象, 采用平板计数法对加工前后菌落总

数的变化规律进行分析, 同时, 采用 16S 扩增子测序技术

对样品的总细菌菌群与可培养细菌菌群的结构特征变化进

行分析, 探究海苔产品在加工前后细菌的变化规律及优势

菌, 为解析海苔产品菌落总数超标的原因、建立产品的细

菌控制技术、提高食用安全性提供基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

干条斑紫菜: 来自江苏省不同地区不同企业的 10 份

菌落总数偏高的样品, 编号分别定为 G1、G2、G3、G4、
G5、G6、G7、G8、G9、G10; 海苔: 由每批干条斑紫菜经

过高温烘烤(200~300℃烘烤 8~30 s)、添加酿造酱油、白砂

糖加工而成, 编号分别定为 H1、H2、H3、H4、H5、H6、
H7、H8、H9、H10。 
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平板计数琼脂、磷酸盐缓冲液(北京陆桥技术股份有

限公司); E.Z.N.A™ Mag-Bind Soil DNA Kit(美国 Omega 公

司); Qubit dsDNA HS 分析试剂盒(美国 Thermo Fisher 
Scientific 公司); 2×Hieff® Robust PCR Master Mix、Hieff 
NGS™ DNA Selection Beads(中国 Yeasen 公司)。 

1.2  仪器与设备 

Pico-21 台式离心机、Q33238 Qubit® 4.0 荧光计(美国

Thermo Fisher Scientific 公司); BG-power600 电泳仪(北京

百晶生物); Infinity 3000凝胶成像系统(法国Vilber Lourmat
公司); ETC 811 PCR 仪(北京东胜创新生物科技有限公司); 
MiSeq 高通量测序仪(美国 Illumina 公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  菌落总数的测定 
按照 GB 4789.2—2016《食品安全国家标准 食品微生

物学检验 菌落总数测定》进行测定。 
1.3.2  细菌多样性分析 

(1)宏基因组 DNA 的提取 
使用 E.Z.N.A™ Mag-Bind 土壤 DNA 试剂盒对样本进

行总基因组 DNA 抽提, 使用琼脂糖凝胶电泳和 Qubit 4.0
测定 DNA 浓度与完整性。 

(2)可培养细菌基因组 DNA 的提取 
样品进行菌落总数测定时, 吸取适宜 10 倍梯度稀释

液各 100 µL 涂布 PCA 平板, 36℃培养 48 h±2 h。用磷酸盐

缓冲液收集平板上所有菌落, 8000 r/min 离心 10 min, 弃去

上清 , 用磷酸盐缓冲液洗涤 2 次 , 沉淀用 E.Z.N.A™ 
Mag-Bind 土壤 DNA 试剂盒提取基因组 DNA, 即为样品的

可培养细菌基因组 DNA。 
(3) PCR 扩增与高通量测序 
DNA 提取后进行 PCR 扩增。采用 2 轮 PCR 扩增方法, 

将建库过程融入 PCR 过程, 第一轮采用两种通用引物(正
向 引 物 CCTACGGGNGGCWGCAG 与 反 向 引 物

GACTACHVGGGTATCTAATCC) 对 16S rRNA 基因的

V3-V4 可变区进行扩增, 第一轮 PCR 扩增体系: 2×Hieff® 
Robust PCR Master Mix 15 µL, 正反向引物各 1 µL, 模板

10~20 ng, 超纯水补充至 30 µL。PCR 反应条件为 95℃预

变性 3 min, 5 个循环(94℃变性 20 s, 55℃退火 20 s, 72℃延

伸 30 s), 72℃延伸 5 min, 10℃保温。 
第二轮引入 Illumina 桥式 PCR 兼容引物进行扩增。

第二轮 PCR 扩增体系: 2×Hieff® Robust PCR Master Mix 
15 µL, 正反向引物各 1 µL, 模板 20~30 ng, 超纯水补充至

30 µL。反应条件: 95℃预变性 3 min, 5 个循环(94℃变性 20 s, 
55℃退火 20 s, 72℃延伸 30 s), 72℃延伸 5 min, 最后 10℃保

存。PCR 扩增后, 通过 2%琼脂糖凝胶电泳检测文库大小, 
使用Qubit4.0荧光定量仪进行浓度测定, 所有样本按照 1:1
等量混合后依托生工生物工程 (上海 )股份有限公司的

Illumina MiSeq 测序平台进行高通量测序。 

(4)测序数据分析 
测序后得到的原始序列数据, 使用 Cutadapt[16]去除引

物接头序列 , 根据 PE reads 之间的 overlap 关系使用

PEAR[17]将成对 reads 拼接成一条序列, 最后对各样本数据

的质量进行质控过滤, 得到各样本的有效数据。之后采用

软件 Usearch[18]进行操作分类单元(operational taxonomic 
unit, OTU)分析, 并利用软件 Mothur[19]计算 Chao、Ace、
Shannon、Simpson、Coverage 指数进行 Alpha 多样性指数

分析, 利用 R 软件进行主成分分析(principal component 
analysis, PCA)与主坐标分析(principal coordinates analysis, 
PCoA), 使用 R 的 hclust 函数构建聚类树, 并利用 ape[20] 
package 绘制树状图进行层级聚类分析 , 采用 RDP 
classifier[21]软件对 97%相似度水平的 OTU 代表序列进行

分类学分析, 并在门和属水平统计各个样品的菌群组成。 

2  结果与分析 

2.1  干条斑紫菜与海苔产品的菌落总数分析 

10 份干条斑紫菜与其相对应的海苔产品的菌落总数

如表 1 所示。10 份干条斑紫菜样品的菌落总数均较高, 均
在 6.00 lg CFU/g 以上, 其中, 干条斑紫菜 G3 的菌数最高, 
为 7.45 lg CFU/g。所有干条斑紫菜在加工成为海苔后, 菌
落总数均有所下降。其中, G6 样本经过烤制后, 菌数下降

幅度最大, 下降了 1.71 lg CFU/g; 其次为 G10 样本与 G3
样本, 均下降了 1.66 lg CFU/g。干条斑紫菜 G8 在烤制之后, 
菌落总数没有明显变化, 仅下降了 0.22 lg CFU/g; G1 样本

的菌数下降了 0.50 lg CFU/g, 下降幅度也较小。 
 

表 1  干条斑紫菜与对应海苔产品的菌落总数(lg CFU/g) 
Table 1  Aerobic plate count of dried Neopyropia yezoensis and 

the corresponding laver products (lg CFU/g) 

干条斑紫菜 海苔产品 差值 

G1 6.71±0.21 H1 6.21±0.39 0.50 

G2 6.86±0.13 H2 5.60±0.51 1.26 

G3 7.45±0.13 H3 5.79±0.19 1.66 

G4 6.91±0.32 H4 5.89±0.44 1.02 

G5 6.50±0.44 H5 5.65±0.46 0.85 

G6 6.74±0.23 H6 5.03±0.41 1.71 

G7 6.71±0.16 H7 5.89±0.28 0.82 

G8 6.52±0.44 H8 6.30±0.18 0.22 

G9 6.86±0.06 H9 6.05±0.50 0.81 

G10 6.97±0.15 H10 5.31±0.76 1.66 
 

2.2  细菌多样性分析 

2.2.1  Alpha 多样性分析 
对样品的 Alpha 多样性指数进行统计, 结果见表 2 和

表 3。所有样本的 Coverage 指数均大于 0.99, 说明测序结 
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表 2  干条斑紫菜与对应海苔产品的总细菌菌群多样性指数 
Table 2  Diversity indexes of total bacterial community of dried Neopyropia yezoensis and the corresponding laver products 

样品 Number OTUs Chao Ace Shannon Simpson Coverage 

G1 56611 145 198.000000 198.478378 0.147976 0.967014 0.99> 

G2 50597 129 172.384615 181.924696 0.141789 0.967716 0.99> 

G3 60295 154 221.777778 226.649734 0.184643 0.954843 0.99> 

G4 46030 121 197.555556 189.437388 0.136651 0.969149 0.99> 

G5 54749 132 169.600000 187.098927 0.140376 0.968026 0.99> 

G6 48535 127 191.565217 235.849873 0.138780 0.968541 0.99> 

G7 50656 129 160.935484 179.282994 0.191628 0.950624 0.99> 

G8 44771 117 149.620690 193.724389 0.144180 0.967495 0.99> 

G9 47570 142 175.176471 186.643959 0.182844 0.956467 0.99> 

G10 50626 134 210.250000 263.798818 0.162145 0.961383 0.99> 

H1 48778 148 247.047619 285.932112 0.202500 0.950071 0.99> 

H2 42911 171 216.750000 232.069515 0.336667 0.903538 0.99> 

H3 35088 135 201.500000 244.780862 0.193023 0.954246 0.99> 

H4 43222 155 243.440000 235.835279 0.204383 0.950450 0.99> 

H5 51522 176 251.115385 239.045490 0.252838 0.937465 0.99> 

H6 47749 163 266.884615 320.586988 0.193657 0.953658 0.99> 

H7 48119 163 220.096774 224.258696 0.182806 0.958574 0.99> 

H8 52440 159 258.400000 253.493105 0.229208 0.941517 0.99> 

H9 41398 133 180.357143 194.059840 0.164185 0.961617 0.99> 

H10 47857 159 249.230769 248.203104 0.233980 0.941151 0.99> 
 
 

表 3  干条斑紫菜与对应海苔产品的可培养细菌菌群多样性指数 
Table 3  Diversity indexes of culturable bacterial community of dried Neopyropia yezoensis and the corresponding laver products 

样品 Number OTUs Chao Ace Shannon Simpson Coverage 

G1c 49802 101 140.000000 184.998827 0.28642 0.914513 0.99> 

G2c 50632 116 140.391304 150.009013 0.899792 0.578669 0.99> 

G3c 39393 120 153.066667 146.106413 1.832125 0.221658 0.99> 

G4c 40080 113 185.066667 214.208321 0.851665 0.600316 0.99> 

G5c 45025 108 164.894737 178.444166 0.734425 0.674817 0.99> 

G6c 47750 125 164.000000 158.617056 0.912023 0.557829 0.99> 

G7c 44971 126 155.640000 164.298747 1.301855 0.376521 0.99> 

G8c 47746 87 122.769231 150.332798 0.756898 0.560124 0.99> 

G9c 35127 108 126.600000 135.761803 1.865585 0.223916 0.99> 

G10c 56962 128 153.161290 163.987114 1.158233 0.384753 0.99> 

H1c 54446 92 121.062500 126.241281 0.205021 0.948249 0.99> 

H2c 47237 95 116.136364 129.040835 0.400681 0.854388 0.99> 

H3c 45829 84 113.000000 140.935999 0.544821 0.788179 0.99> 

H4c 42655 86 142.100000 160.137215 0.215539 0.945083 0.99> 

H5c 41364 93 128.000000 135.953302 0.198259 0.950394 0.99> 

H6c 49952 84 115.000000 143.955255 0.800512 0.552660 0.99> 

H7c 48081 98 153.500000 142.707030 0.218576 0.944095 0.99> 

H8c 48218 130 181.041667 230.616245 0.886692 0.519790 0.99> 

H9c 35668 87 129.500000 170.590602 0.208753 0.947332 0.99> 

H10c 41818 84 132.000000 125.283422 0.717837 0.677841 0.99> 
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果足以覆盖样本中大多数细菌, 测序结果可信。通过计算

干条斑紫菜与海苔样本的总细菌菌群Alpha指数(表 2)发现, 
10 份干条斑紫菜样本中, 有 8 份经过加工后 OTUs 数增多, 
物种丰富度升高, 而干条斑紫菜 G3 与 G9 在加工后 OTUs
数下降, 总细菌菌群丰富度降低。大多数干条斑紫菜样本

在加工成为海苔产品后, Chao 指数与 Ace 指数上升, 总细

菌菌群丰富度升高; 并且 Shannon 指数上升, Simpson 指数

下降, 总细菌菌群多样性也有所上升。而干条斑紫菜 G7
与 G9 在烤制后, Shannon 指数下降, Simpson 指数上升, 总
细菌菌群多样性降低。 

由表 3 所示, 对于干条斑紫菜与海苔产品可培养细菌

菌群的 Alpha 多样性指数, 除 H8 样本外, 其他 9 份海苔样

本与干条斑紫菜样本相比, OTUs 数都有明显的减少, 说明

菌群丰富度降低。多数干条斑紫菜加工成为海苔产品后, 
Chao 指数、Ace 指数与 Shannon 指数有所下降, Simpson 指

数上升, 可培养细菌菌群的丰富度与多样性均有所下降。而

干条斑紫菜 G8 在加工后 Chao 指数与 Ace 指数上升, 并且

Shannon指数上升, Simpson指数下降, 菌群丰富度与多样性

均有所升高。海苔产品 H9 与干条斑紫菜 G9 相比, Chao 指

数与 Ace 指数略有上升, 可培养细菌菌群丰富度升高。 
2.2.2  基于属水平的细菌菌群结构分析 

根据 OTU 分析结果, 对测序数据在属水平上进行分

类学分析, 计算每个样本相对丰度占比, 结果如图 1 所示。

干条斑紫菜与海苔产品的宏基因组测序结果显示, 所有样

品均以蓝细菌 (Cyanobacteria_Chloroplast)为主 , 占比在

95%以上, 而其他菌属的占比均低于 1%。干条斑紫菜经过

加 工 成 为 海 苔 产 品 后 , 总 细 菌 菌 群 中 巨 型 球 菌

(Macrococcus)的占比略有增多, 由原来的 0.31%~0.42%增

长到 0.52%~1.16%。异常球菌(Deinococcus)在所有干条斑

紫菜样本的总细菌菌群中占比均低于 0.1%, 而经过加工后, 
其占比有小幅度的上升, 其中在 H2、H5、H8 3 份海苔产

品中的占比分别增多至 0.56%、0.47%和 0.58%。 
对所有样品的可培养细菌菌群结构进行分析, 结果

与总细菌菌群有很大差异。所有干条斑紫菜中均检测出占

比较大的巨型球菌和异常球菌, 但 10 份样本的优势菌组

成和比例均有所不同。G1、G2、G4、G5、G6、G8、G10 
7 份干条斑紫菜样本均以巨型球菌为主要优势菌, 占比均

超过 50%; G7 样本中水栖菌(Enhydrobacter)表现出相对优

势丰度, 占比达 55.27%; G3 样本的可培养细菌菌群丰度最

高, 莫拉氏菌科(unclassified_Moraxellaceae)占比最大, 为
33.69%, 其次为异常球菌和不动杆菌(Acinetobacter), 占比

分别为 23.19%和21.95%, 在该样本中还检测出了8.70%的考

克氏菌(Kocuria)、4.89%的巨型球菌以及 1.99%的假单胞菌

(Pseudomonas), 而假单胞菌在其他干条斑紫菜样本中几乎没

有检出; G9 样本的可培养细菌菌群结构也较为丰富, 优势菌

为不动杆菌和金黄杆菌 (Chryseobacterium), 占比分别为

41.33%和 34.72%, 另外占比较大的还有水栖菌(7.62%)、巨型

球菌(5.31%)、考克氏菌(4.67%)和异常球菌(4.45%)。 
干条斑紫菜经过加工后, 可培养细菌菌群多样性显

著降低, 10 份海苔产品均以巨型球菌为主要优势菌。所有

海苔样本与干条斑紫菜样本相比, 异常球菌的占比均有所

下降, 不动杆菌的相对丰度占比均降至很低甚至 0%。经过

烤制等加工过程, 所有海苔样本中莫拉氏菌、假单胞菌与

金黄杆菌的占比几乎都降至 0%。干条斑紫菜 G3 加工成为

海苔产品H3后, 菌群丰富度显著下降, 其中多种菌属占比

降为 0%。H5 样本中嗜冷菌(Psychrobacter)由原来的 8.87%
降至 0%。G3、G6、G7、G9、G10 5 份干条斑紫菜样本中

的水栖菌与考克氏菌在加工后的海苔产品中占比均降至 
 

 
 

图1  总细菌菌群与可培养细菌菌群属水平物种分布柱状图 
Fig.1  Barplot of total bacterial communities and cultivable bacterial communities distribution at the genus level 
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0.01%以下。芽孢杆菌(Bacillus)在所有干条斑紫菜样品中

占比均低于 1%, 而经过加工后呈现出上升趋势, 尤其是在

H2、H6、H10 样本中占比分别达到 5.32%、28.62%和

16.39%。另外, 干条斑紫菜 G8 的可培养细菌菌群中水栖

菌占比低于 0.01%, 但经过加工后, 水栖菌显著增多, 在
H8 样本中占比达到了 31.44%。 
2.2.3  Beta 多样性分析 

Beta 多样性主要用来反映样品的微生物组成相似程

度[22]。PCA 可以直观显示不同样本中微生物群落的相似性

和差异性, 判断样本之间群落结构是否相近。PCoA 分析是

一种研究数据相似性或差异性的可视化方法, 可以观察个

体或群体间的差异。在 PCA 分析与 PCoA 分析中, 样品中

的菌群越相似, 则样品间的距离越接近。由图 2 和图 3 可

知 , 所有样品的总细菌菌群与可培养细菌菌群有较大差

异。所有干条斑紫菜样本与海苔样本的总细菌菌群样本距

离十分相近, 菌群结构相似程度高。对样品的可培养细菌

菌群进行分析, 10 份干条斑紫菜样本较为分散, 菌群结构

组成各不相同。经过烤制后, H1c、H4c、H5c、H7c 与 H9c 
5 个样本有明显的聚集, 可培养细菌菌群结构十分相似。

G1c 与 H1c 两个样本之间的距离很近, 说明该干条斑紫菜

在经过加工后, 菌群结构变化不大。而 G3c、G7c、与 G9c
样本在经过烤制之后, 样本位置变化比较大, 相应的海苔

样本与之距离较远, 说明可培养细菌菌群结构在经过加工

后发生了明显的变化。 
距离树状图能直观地反映样本微生物组成的差异与

相似关系, 越相似的样本之间的共同分支越短。从图 4 可

以看出, 样本的可培养细菌菌群与总细菌菌群在属水平上

为两个不同分支的簇, 菌群结构差异显著。对样品的总细

菌菌群结构进行分析, 所有干条斑紫菜与海苔样本之间的 
 

 
 

图2  可培养细菌菌群与总细菌菌群属水平的PCA分析 
Fig.2  PCA analysis of culturable bacterial community and total 

bacterial flora at the genus level 

 
 

图3  可培养细菌菌群与总细菌菌群属水平的PCoA分析 
Fig.3  PCoA analysis of culturable bacterial community and total 

bacterial flora at the genus level 
 
 

 
 

图4  总细菌菌群与可培养细菌菌群属水平的样本距离树状图 
Fig.4  Tree diagram of distance of total bacterial communities and 

cultivable bacterial communities at the genus level 
 

分支均很短, 菌群组成没有较大差异。从样品的可培养细

菌菌群分析来看, H1c与G1c之间的分支较短, 加工前后菌

群结构变化不大。而 G3c 与 H3c、G7c 与 H7c、G9c 与 H9c
之间有较长的分支, 这 3 份干条斑紫菜经过加工之后, 可
培养细菌菌群结构变化较大。此外, H1c、H4c、H5c、H7c
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与 H9c 5 个样本之间分支很短, 说明这 5 份海苔产品的可

培养细菌菌群结构相似程度较高。 

3  讨论与结论 

条斑紫菜是世界上重要的大型经济红藻, 我国是主

要的条斑紫菜生产国, 目前我国已形成了较为完整的条斑

紫菜产业化体系。以条斑紫菜为原料加工成原味烤紫菜和

调味烤紫菜的即食食品 , 市面上比较流行的有寿司烤紫

菜、调味海苔、夹心海苔等, 以香脆可口、营养丰富、食

用方便的特点创造了巨大的经济价值。但近几年发现海苔

产品存在菌落总数超标的问题[6–7]。本研究采用传统培养法

与高通量测序技术分析干条斑紫菜在经过烤制等加工工艺

成为海苔产品后菌群结构与优势菌变化规律, 探究海苔产

品菌数超标的原因及安全风险, 以便进一步研究具有针对

性的微生物控制方法。 
本研究对干条斑紫菜加工成为海苔后菌落总数的变

化情况进行了探究 , 结果显示 , 所有干条斑紫菜样品在

加工成为海苔产品后 , 菌落总数均有所下降; 但下降幅

度很小, 说明 200~300℃的高温烘烤没有明显的杀菌效

果。一般情况下, 100℃以上的高温可使多数细菌致死[23], 
但干条斑紫菜在二次加工过程中, 高温烘烤仅 8~30 s, 时
间太短, 对微生物的杀灭效果可能不够彻底。此外, 有研

究表明 , 微生物在低水分活度食品中耐热性增强 [24–26], 
干条斑紫菜在烘烤时 , 水分活度降低 , 可能提高了部分

菌属的耐热性能 , 使其在高温状态下仍可存活 , 因此杀

菌效果有限, 菌落总数得不到大幅度的降低。本试验所用

的干条斑紫菜样品菌数偏高, 加工得到的海苔产品菌落

总数均超过了食品安全国家标准规定的 3×104 CFU/g 的

限量要求。干条斑紫菜属于初级农产品, 我国并没有明确

的菌落总数限量标准 , 但从研究结果中可以看出 , 菌数

偏高的干条斑紫菜加工得到的海苔产品超标的概率较

大。本研究中的海苔是一种调味烤紫菜, 其在加工过程中, 
会加入酿造酱油、白砂糖进行调味。这些配料的加入, 虽
然会引入其他微生物 , 但其菌落总数很低 , 对海苔产品

的菌落总数不会造成明显影响, 在进行可培养菌群分析

时几乎收集不到来自这些配料的菌落。 
随着高通量测序技术的广泛应用, 其在食品微生物

研究和食源性疾病监控等方面发挥着越来越重要的作用。

该技术相较于传统的细菌分离培养方法, 操作简便, 耗时

短, 增加了测序的深度和覆盖度, 可检出不可培养的细菌

与低丰度微生物。本研究通过宏基因组结合高通量测序技

术对所有干条斑紫菜样品和海苔样品的总细菌组成进行分

析, 结果发现, 所有样品的总细菌菌群中蓝细菌表现出绝

对的丰度优势, 且烤制加工后菌群结构变化不大, 只有个

别菌属出现小幅度的增多。蓝细菌分布十分广泛, 对不良

环境的具有较强抵抗能力[27–28]。干条斑紫菜中携带的蓝细

菌经过二次加工的高温短时烘烤, 表现出一定的耐受性, 
在海苔样品中仍占比很高。 

菌落总数指标反映的是样本中的可培养细菌, 因此

本研究还对干条斑紫菜与海苔产品进行平板分离培养结合

高通量测序分析样品的可培养细菌菌群结构, 探究导致菌

落总数超标的优势菌。虽然不同细菌在琼脂平板上的菌落

大小会稍有差异, 提取平板上菌落的基因组 DNA 不能准

确反映样品中各种细菌的比例, 但该方法省时省力, 可以

粗略估算它们的相对丰度, 具有参考价值。实验结果显示, 
干条斑紫菜的可培养细菌菌群结构与总细菌菌群有明显差

异。10 份干条斑紫菜样品来自不同地区的不同加工企业, 
储藏时间也有所不同, 可培养细菌菌群结构呈现出一定

的差异性。10 份干条斑紫菜中均检出了占比较大的异常

球菌, 异常球菌分布及适应范围广泛, 对辐射、干旱、高

温等极端环境具有一定抗性[29–30]。在高温胁迫过程中, 异
常球菌主要通过分子伴侣和蛋白酶组成的蛋白质量控制

系统、膜蛋白和转运系统以及多个代谢途径保护细胞免

受损伤[31–32]。经过高温烘烤之后, 海苔产品中可培养细菌

菌群的丰富度和多样性显著降低, 说明部分菌属在高温

中失去活性。但所有海苔样品中仍检测出较高丰度的巨型

球菌, 推测巨型球菌对高温环境具有一定的耐受性, 但具

体耐受机制还有待研究。巨型球菌在很大程度上被认为是

动物共生菌, 但有研究发现, 巨型球菌会引发水产动物的

细菌性疾病[33–34]。另外, 个别样本中芽孢杆菌在烤制后明

显增多, 可能是在加工过程中受到了污染。芽孢杆菌广泛分

布于土壤、空气、水体等环境中, 是一种可以产芽孢的耐热

菌, 一般对哺乳动物无害, 可作为人和动物的益生菌[35]。在

杀菌过程中, 应把这些优势菌作为首要的考虑因素。从结果

中也可以看出, 海苔样品中大多数细菌菌属主要来自于烤

制所用的干条斑紫菜原料, 虽然这些菌均为海产品或加工

环境常见的共生菌, 对人体健康的危害较小, 但也不容忽

视, 为了降低海苔产品的菌落总数, 有效地控制干条斑紫

菜中的微生物也十分重要。 
本研究分析了干条斑紫菜加工成为海苔后菌落总数

的变化情况, 同时揭示了干条斑紫菜在加工前后细菌菌群

结构及优势菌的变化情况, 对开发烤紫菜产品在加工过程

中的微生物控制技术, 保障烤紫菜产品的食用安全性具有

十分重要的意义。建议在加工过程中, 严格控制环境与设

备的卫生状况, 保持仪器与物料的接触面洁净; 严格执行

烘烤参数, 在不损害产品品质的前提下适当增加高温烘烤

的时间。同时, 烤制采用的干条斑紫菜原料也应经过严格

的验收, 避免使用菌数偏高的干条斑紫菜。可根据实际加

工条件, 使用适宜的新型灭菌技术, 例如射频杀菌、辐照

处理、微波处理等, 降低对紫菜品质、营养成分的影响, 实
现对高温干燥过程中耐热菌的杀灭。 
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