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摘要    中华管鞭虾(Solenocera crassicornis)隶属于十足目、管鞭虾科、管鞭虾属, 主要分布于我国

东南沿海。其富含多种必需氨基酸和矿物质, 高蛋白低脂肪, 但易受微生物污染而发生腐败变质, 需

引用基于 16S rRNA 的高通量测序技术准确测定其微生物群落组成成分变化。以中华管鞭虾为试验

材料, 采用高通量测序技术对虾肉的微生物群落碱基进行基因测序, 将产生的碱基序列通过 OTU聚

类、多样性及相关性分析手段研究了贮藏过程中电场处理后影响中华管鞭虾品质的微生物发育信息

和群落组成变化规律。分组为新鲜样本(G0), 2 kV、3 kV及对照组贮藏中期(G1、G2、G3), 2 kV、3 kV、

对照组贮藏末期(G4、G5、G6), 通过物种韦恩图、Alpha 和 Beta 多样性以及物种组成分析, 研究不

同强度电场环境对中华管鞭虾微生物群落组成的影响。结果表明, OTU 聚类分析中优势菌群从属水

平看为假交替单胞菌属(Pseudoalteromonas)、假单胞菌属(Pseudomonas)、嗜冷杆菌属(Psychrobacter)

和热杀索丝菌属(Brochothrix)等, 其中假交替单胞菌属能够适应高盐浓度环境, 是中华管鞭虾微生物

腐败主要致腐菌。贮藏中期微生物物种多样性顺序为 3 kV组>2 kV组>对照组(0 kV), 电场能够有效

抑制优势菌的生长; 贮藏末期 3组物种结构相近, 此时电场对虾肉菌群结构无明显影响。PCoA主成

分分析图中发现, 在坐标系中贮藏中期的 G1、G2、G3 组距离较为接近, 贮藏末期的 G4、G5、G6

组距离较为接近, 说明在同一贮藏期间的各组微生物种群结构类似。综上, 贮藏前中期低压静电场能

够抑制优势菌的生长, 维持微生物物种间平衡并使其物种多样性较高, 且 3kV 更佳, 贮藏末期时由

于优势菌更适应环境, 热杀索丝菌属和肉食杆菌属占比增加, 电场对物种多样性的影响不大。研究结

果可为深入探讨影响中华管鞭虾贮藏保鲜效果的微生物群落组成和基础发育信息提供有效依据。 
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中华管鞭虾(Solenocera crassicornis)隶属于甲壳

纲(Crustacea), 真软甲亚纲(Eumalacostraca), 十足目

(Decapoda), 管鞭虾科 (Solenoceridae), 管鞭虾属

(Solenocera), 是我国重要的水产养殖种类 , 因通体

呈红色又称红虾, 甲壳薄且光滑, 触角鞭呈管状, 主

要分布于我国东南海。中华管鞭虾含有多种人体必需

氨基酸的高蛋白低脂肉类, 且富含镁、碘、磷和钙等

矿物质, 具有较高营养价值(李志鹏, 2022)。新鲜虾肉

含水量较高且质地柔软 , 容易受微生物污染从而发

生腐败变质 , 影响虾肉感官品质 (崔蓬勃等 , 2022), 
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研究其贮藏和运输过程中的保鲜及维持其优良品质

的加工工艺 , 具有较好的理论意义和生产方面的重

要实际应用价值。但传统纯培养技术获取微生物量低, 

细菌总数无法准确地表达微生物对水产品腐败变质

的影响 , 不足以深入探讨样本微生物多样性及群落

结构。因此需引用基于 16S rRNA的现代分子生物学

技术的高通量测序技术准确测定水产品微生物群落

组成成分变化。研究发现, 捕获和贮运过程中水产品

初始微生物种群的丰度较低、多样性高, 在一定的贮

藏环境中 , 小部分优势菌群表达出对水产品极高的

致腐能力, 导致水产品质变。低温贮藏水产品中常见

的腐败微生物有假单胞菌属(Pseudomonas)、肉食杆

菌属(Carnobacterium)、希瓦氏菌属(Shewanella)和沙

雷氏菌(Serratia)等(王航, 2016), 原料来源、种类和贮

藏条件等因素均能影响水产品中的菌属组成(蓝蔚青

等, 2020)。 

电场保鲜是一种电场对食品非热加工的保鲜技

术, 分为高压静电场技术(HVEF)和低压静电场技术

(LVEF)。HVEF电场场强高于 2 500 V/m, LVEF电场

场强低于 2 500 V/m。电场保鲜技术可以影响到细胞

膜电位效用, 使细胞膜电位发生变化, 进而影响到生

物体的生化反应(丹阳等, 2004)。根据不同输出模式

分为静电场、交变电场、脉冲电场和感应电场, 该技

术最早应用于果蔬保鲜, 能够影响果蔬的冰温点, 减

缓其成熟过程中乙烯产生量 , 延缓水产品和肉制品

的腐败变质速率。内源性酶对冷藏过程中水产品的品

质有重要影响, 改变鲜度和促进微生物生长(章骞等, 

2021)。低压静电场可以与细胞内水分子产生共振, 改

变水分子与酶的结合状态, 进而影响到酶活性; 高压

静电场能够使空气产生微量臭氧和负离子 , 这些物

质作用于果蔬可以抑制其呼吸。电场处理能够降低微

生物细胞表面的平整度, 使细胞生物膜丧失活性, 从

而抑制微生物生长繁殖(段伟文, 2019)。低压静电场

能减缓蛋白质的降解, 较好地维持虾肉原本的口感, 

抑制虾肉中腐败微生物的生成 , 延长对虾的货架期

(张珊等, 2020)。 

水产品贮藏后期的关键腐败菌群仅有少数几种

(Nian et al, 2022), 而诸如 Quantitative Real-time PCR

等常规鉴定方法在检测过程中受多重因素干扰 , 在

判定中极易出现偏差。如希瓦氏菌属和嗜冷杆菌属等

少数优势腐败菌 , 仅凭传统方法难以对其群落结构

加以全面分析(Zhuang et al, 2023)。高通量测序技术

具有低成本、高通量和高准确度优势, 可以对样品中

的微生物菌群分布加以准确反映 , 并完成对微生物

基因的序列测定 , 能够更加精准和全面鉴定样品中

微生物的单一或全面基因组 , 因此已成为当前研究

微生物多样性及群落结构差异的重要技术手段 , 在

多学科领域均有所应用。本文基于高通量测序技术, 

通过检测中华管鞭虾在电场结合微冻贮藏过程中微

生物菌落种群组成成分及丰度的变化情况 , 旨在研

究电场对微冻虾肉微生物的影响 , 深入探讨影响其

保鲜效果的微生物群落组成及发育基础信息 , 对中

华管鞭虾资源的合理开发和利用具有重要意义。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

以采购自浙江省舟山市沈家门渔港的新鲜中

华管鞭虾 (Solenocera crassicornis)作为原材料 , 实

验虾体长约 10~12 cm, 体重约 12~15 g。购买以后

置于含冰袋的泡沫箱 , 在 30 min 内运送至实验室。

选取体况健康且规格相近的个体用于实验 , 蒸馏水

冲洗后以无菌棉擦拭表面水分 , 平均分为 7 组 : 分

组为新鲜样本(G0), 2 kV、3 kV 及对照组贮藏中期

(G1、G2、G3), 2 kV、3 kV、对照组贮藏末期(G4、

G5、G6)。  

1.2  实验试剂 

实验所需主要试剂包括 DNA提取试剂盒(QIAamp 

Fast DNA Stool Mini Kit) (上海赛百盛公司)、TransStart 

Fastpfu DNA Polymerase (TransGen AP221-02) (北京

全式金生物公司)、AxyPrep DNA 凝胶回收试剂盒

(AXYGEN公司)。 

1.3  主要仪器设备 

试验所需主要仪器设备包括微量检测仪

Microplate Reader (美国 MD公司)、QuantiFluorTM-ST

蓝色荧光定量系统(Promega 公司)、ICS-1600 型离子

色谱仪 (美国戴安公司)、MiSeq PE300 测序平台(美

国 Illumina 公司)、GeneAmp® 9700 型 PCR 仪(美国

ABI公司)。 

1.4  实验方法 

1.4.1  样品预处理     将各组样品清水洗净后, 在

干净无菌操作台上沥干水分, 将贮藏 25 d的 3组虾肉

和新鲜虾肉剪碎, 各组称取 0.5 g样品进行破碎处理, 

37 °C培养箱中放置 48 h。取各组贮藏样品及新鲜样

品进行基于细菌 16S rRNA高通量测序, 对中华管鞭

虾微生物群落进行提取分析。 
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1.4.2  DNA 提取    将采集的各组样品(新鲜样本

及 2 kV、3 kV、对照组贮藏中期和贮藏末期)进行

0.22 μm滤膜真空抽滤, 参照DNA提取试剂盒说明书

提取中华管鞭虾虾肉中微生物中总基因组 DNA, 用

1%体积分数琼脂糖凝胶电泳检测分析 DNA 完整度, 

采用 Microplate Reader 微量检测仪来检测提取所得

DNA 的质量纯度, 并将合格的基因组 DNA 保存于

–80 °C 储存备用。采用细菌 16S rRNA 基因 V3-V4

区进行 PCR扩增, 测试区域为 338F_806R, 细菌引物

为 338F (5’-ACT CCT ACG GGA GGC AGC AG-3’)和

806R (5’-GGA CTA CHV GGG TWT CTA AT-3’)。 

1.4.3  PCR 扩增    根据张欣等(2017)的方法进行

PCR扩增, 采用 TransStart Fastpfu DNA Polymerase, 

20 µL反应体系进行 PCR试验, 5×FastPfu buffer 4 μL, 

2.5 mmol/L dNTPs 2 μL, 正向与反向引物各 0.8 μL, 

浓度均为 5 μmol/L, TransStart FastPfu DNA Polymerase 

0.4 μL, DNA模板 2 μL, ddH2O补充至 20 μL, 27个循

环, 72 °C 10 min。每个样本 3个重复, 2%浓度琼脂糖

凝胶电泳检测 PCR 产物混合物, 使用 AxyDNA 凝胶

回收试剂盒回收所得 PCR 产物, 使用 Tris-HCl 对其

进行洗脱。 

1.4.4  Miseq文库构建及测序    采用 Illumina MiSeq 

PE300 测序平台高通量并行对核酸片段进行深度测

序。采用可逆性末端边合成边测序反应, 首先在 DNA

片段两端加上序列已知的通用接头构建文库 , 每条

片段经过桥式 PCR 扩增形成一簇, 在碱基延伸过程

中每个循环反应只能延伸一个正确互补的碱基 , 经

过多个循环后完整读取核酸序列。将 PCR 产物用

QuantiFluor™-ST 蓝色荧光系统进行检测定量, 根据

每个样本的测序量标准混合。由上海美吉生物医药科

技有限公司协助完成后续检测。 

1.4.5  数据处理     本实验的理化数据处理采用

SPSS 22.0, 采用 Origin 9.0作图, 实验结果显示为平

均值±标准差, 采用 Duncan 模型进行比较检验, 得

出显著性差异。高通量测序部分实验使用 fastp 软件

对原始序列加以质控, 采用 FLASH 软件进行拼接, 

根据 97%相似度对序列进行 OTU 聚类, 并对嵌合体

加以剔除。逐条对序列进行物种分类注释, 比对 Silva 

16S rRNA数据库, 将比对阈值设置为 70%。 

2  结果与讨论 

2.1  样品测序信息分析 

采用高通量测序技术对不同贮藏环境不同贮藏

时期的 7个虾肉样本的 16S rRNA基因区进行微生物

多样性检测分析, 获得细菌总优化序列 325 540, 碱

基平均长度 428 bp (表 1)。OTU (operational taxonomic 

units)是在系统发生学或群体遗传学研究中人为地给

分类单元 (品系、属、种等 )设置的标志 (徐国栋等 , 

2023)。通常在 97%的相似水平下的 OTU进行生物信

息统计分析, 相似度在 95%以下则可以判定为不同

菌属(许小璐, 2021)。结合表 2的 OTU序列数统计表

和表 3的 OTU分类学信息表来看, 在–5 °C微冻贮藏

条件下电场组与对照组虾肉中微生物群落均为细菌。

虾肉的蛋白质和水分含量高 , 细菌的快速生长繁殖

是虾肉腐败变质的主要因素 , 但细菌总数无法准确

地表达微生物对水产品腐败变质地影响 , 需进一步

测定水产品微生物群落组成成分变化。 

从门水平来看 ,  优势菌群为变形杆菌门

(Proteobacteria)和厚壁菌(Firmicutes); 从纲水平来看, 

优势菌群为芽孢杆菌纲 (Bacill)和丙种球蛋白菌纲

(Gammaproteobacteria); 从目水平来看可知交替单胞

菌目(Alteromonadales)和乳杆菌目(Lactobacillales)为 

表 1  不同电场强度处理下中华管鞭虾序列数据统计 
Tab.1  Statistics of S. crassicornis sequence data under 

different electric field intensities 

样本 有效序列 碱基数 平均长度/bp 

G0 43 569 18 677 777 428.69 

G1 48 290 20 715 114 428.973 162 

G2 48 032 20 593 233 428.739 861 

G3 44 996 19 302 404 428.980 443 

G4 50 568 21 692 795 428.982 657 

G5 44 060 18 901 322 428.990 513 

G6 45 935 19 705 309 428.982 453 

总计(7) 360 187 108 056 100 428.906 182 

优化后(7) 325 450 139 587 954 428 

表 2  主要 OTU 序列数统计表 
Tab.2  Statistics of main OTU sequences 

OTU序列 G0 G1 G2 G3 G4 G5 G6

OTU104 2957 16 48 5 10 5 7 

OTU107 669 54 49 5 6 6 8 

OTU108 7466 1110 1447 566 876 355 2208

OTU122 292 313 542 190 1414 1216 1483

OTU125 184 99 170 149 0 0 0 

OTU126 15 47 617 40 0 3 7 

OTU127 14187 36348 35119 37002 35736 36520 34264

OTU130 10606 3 8 4 18 11 39

OTU131 766 180 173 202 0 1 1 

OTU141 0 4 3 12 98 58 110

OTU46 1043 11 9 10 27 10 58
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表 3  主要 OTU 分类学信息表 
Tab.3  Taxonomic information of main OTU 

OTU序列 分类学描述 

OTU104 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellaceae;g__Psychrobacter;s__Psych-

robacter_cibarius 

OTU107 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Pseudomonadales;f__Moraxellaceae;g__Psychrobacter;s__Psych-

robacter_maritimus 

OTU108 d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Listeriaceae;g__Brochothrix;s__Brochothrix_thermosphacta 

OTU122 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Carnobacteriaceae;g__Carnobacterium;s__Carnobacterium_inhib-

ens_subsp._inhibens_DSM_13024 

OTU125 
d__Bacteri;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Macrococcus;s__Macrococcus_caseolyti

cus 

OTU126 
d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Staphylococcales;f__Staphylococcaceae;g__Staphylococcus;s__Staphylococcus_war-

neri 

OTU127 
d__Bacteria;p__Proteobacteria;c__Gammaproteobacteria;o__Alteromonadales;f__Pseudoalteromonadaceae;g__Pseudoalterom-

onas;s__unclassified 

OTU131 d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Bacillales;f__Bacillaceae;g__Bacillus;s__Bacillus_anthracis 

OTU46 d__Bacteria;p__Firmicutes;c__Bacilli;o__Lactobacillales;f__Vagococcaceae;g__Vagococcus;s__uncultured_bacterium 

 
优势菌群 , 同时虾肉中还有少部分假单胞菌目

(Pseudomonadales)和芽孢杆菌目(Bacillales); 从科角

度可以看出假单胞菌科(Pseudoalteromonad)和李斯特

菌科(Listeriaceae)在菌群中具有一定优势, 同时虾肉

中还存在莫拉氏菌科 (Moraxellaceae)、肉杆菌科

(Carnobacteriaceae)和葡萄球菌科(Staphylococcaceae)。

该试验中属水平有假交替单胞菌属(Pseudoalteromonas)、

假单胞菌属(Pseudomonas)、嗜冷杆菌属(Psychrobacter)

和热杀索丝菌属(Brochothrix)等。 

2.2  物种韦恩图分析 

物种韦恩图中不同圆圈代表不同样本 , 圆圈重

叠处标定数字表示样本间共有的物种数。图 1为 2 kV

组、3 kV组和对照组贮藏 15 d和 25 d时属水平下的

物种韦恩图, 由图 1 可得出, 与对照组相比, 电场组

可有效的保持物种个数, 随着贮藏时间的延长, 3 组

物种个数均有不同程度的减少 , 随着优势菌的生长

繁殖, 在贮藏末期, 虾肉微生物物种多样性不断下降; 

在贮藏中期 G2物种个数最多, G1次之, 随着蛋白质

分解和水分流失 G3 微生物群落中优势菌大量生长, 

其他菌种生长空间减少, 导致物种多样性快速下降; 

贮藏末期 G4、G5和 G6 3组物种个数相近, 此时优势

菌在三种贮藏环境中均显示出明显的优势。综上, 贮

藏前中期电场能够抑制优势菌的生长 , 维持虾肉微

生物物种间的平衡, 使腐败微生物的生长受到阻碍, 

延缓了虾肉的腐败进程, 且 3 kV 的抑菌效果较为明

显, 贮藏末期时由于虾肉腐败严重, 虾肉微生物物种

大量减少, 优势菌更能适应腐败环境, 电场对物种多

样性的影响不大。施加电场对虾肉的前中期贮藏有积

极的促进作用, 防止了腐败微生物优势的形成, 保护

了虾肉前中期的外观状态。 

 

图 1  贮藏中期和贮藏末期微生物物种韦恩图 
Fig.1  Venn diagram of microbial species in the middle and end 

storage 
注: G1、G2、G3分别表示 2 kV、3 kV及对照组贮藏中期组, G4、

G5、G6分别表示 2 kV、3 kV、对照组贮藏末期组 

 
2.3  Alpha多样性分析 

Alpha 多样性分析中 Sobs 指数代表检测到的物

种数; Ace和 Chao指数均表明物种丰度, 且数值越大

表明物种种类越多; Shannon 和 Simpson 指数表明物

种的丰富度和均匀程度; Coverage指数可表明低丰度

OTU的覆盖情况, 其数值越接近于 1表明菌群测序覆

盖率越高 , 越能较好地进行菌落多样性分析(张溪 , 
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2021)。从表 4中 7个样本的五类指数可以得出, 7个

样本菌群测序覆盖率均>0.999, 测序深度适宜, 可满

足对虾肉物种多样性的分析。对于 Sobs、Chao、Ace

指数 , 电场组均大于对照组 , 且前中期 3 kV 组与

2 kV 组相比较 , 3 kV 组物种丰度和物种种类高于

2 kV 组, 末期电场组物种丰度和物种种类也略高于

末期对照组。对于 Simson 指数, 除新鲜样本外的 6

组数值相近 , 虾肉微生物各物种个体数目分布均匀

度一致, 对于 Shannon指数。说明贮藏前中期微冻结

合电场抑制了一些非嗜冷菌的生长 , 同时延缓了优

势菌的大量生长繁殖 , 维持虾肉中的微生物种类多

样性稳定性, 在贮藏末期电场组与对照组相差不大, 

说明电场在贮藏末期对物种多样性影响较小 , 这与

上述物种韦恩图结果一致。微冻结合 3 kV电场在虾

肉贮藏过程中更能较好维持微生物物种多样性 , 减

缓腐败优势菌的快速生长。 

表 4  多样性指数分析表 
Tab.4  Analysis of diversity index 

样本 物种数 Shannon指数 Simpson指数 Ace指数 Chao指数 Coverage指数 

G0 87 1.868 289 0.216 506 87 87 1 

G1 26 0.160 646 0.945 412 57.852 738 33.5 0.999 787 

G2 80 0.507 884 0.825 953 83.633 208 81.312 5 0.999 85 

G3 10 0.298 401 0.877 802 13 10.5 0.999 954 

G4 12 0.430 368 0.808 581 12.702 637 12 0.999 978 

G5 11 0.215 241 0.915 713 12.833 333 12 0.999 953 

G6 9 0.051 033 0.985 322 11.222 222 9.5 0.999 955 

 
稀释性曲线用来比较测序数据量不同的样本中

物种的丰富度 , 同时说明样本的测序数据量是否合

理(程依梦, 2022)。由图 2中稀释曲线图可以得出, 当

样本序列超过 30 000时, 各组的曲线趋向平坦, 这即

说明该测序的数据量是在合理范围内 , 如果再添加

更多数据则产生的新物种数量极少。对于 G0 和 G2

样品, 抽样数<10 000时, 样本所检测出的 OTU数量

随抽样数的增加而快速上升 , 抽样数>10 000 后 , 

OTU 数量的上升较为则缓慢且曲线逐渐趋于平坦 , 

同时 G0和 G2变化趋势相近, 说明前中期 3 kV的电

场能够维持微生物物种平衡, 虾肉得到较好的贮藏。

Rank-Abundance 曲线可以表明物种的丰富度和均匀

度(樊英等, 2021), 物种多样性越高曲线下降越平滑, 

优势菌群所占比例较高时 , 曲线会呈现陡然下降的

趋势。由图 2 中 Rank 曲线可得, G0 和 G2 横轴上最

长, 下降平缓, 物种组成较为均匀, 其他几组下降曲

线陡峭程度相近。可能是因为贮藏初期虾肉腐败变质

较轻, 生化环境较为稳定, 虾肉中有较多的菌种生长

繁殖 , 电场释放电荷影响微生物表面生物膜稳定性

从而抑制微生物正常生长代谢(沈俊等, 2022)。 

2.4  物种组成分析 

由图 3可以得出, 新鲜虾肉中微生物群落结构丰

度最高的为假交替单胞菌属(Pseudoalteromonas)、假

单胞菌属(Pseudomonas)和热杀索丝菌属(Brochothrix), 

且三者占比相近, 在–5 °C 微冻贮藏环境中, 中华管 

 

图 2  Alpha指数稀释曲线和 Rank-Abundance曲线 
Fig.2  Alpha index dilution curve and Rank-Abundance curve 
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图 3  微生物群落结构图 
Fig.3  Structure of microbial community 

 

图 4  共线性关系图 
Fig.4  Collinearity diagram 

 
鞭虾虾肉中的优势微生物变为假交替单胞菌属

(Pseudoalteromonas), 而贮藏中后期 6个样本假交替单

胞菌占比微生物群落结构超过了 85%, 可能是虾肉在

贮藏过程中蛋白质解构, 水分迁移, 盐类物质大量析

出, 假交替单胞菌属更能适应此时的温度和生化环境, 

分解虾肉蛋白质和脂肪, 并产生大量挥发性物质, 从

而造成感官评分的下降(Broekaert et al, 2017); Li 等

(2022)在对太平洋白虾贮藏过程腐败菌生长的研究中

也得出相似结论。如图 4 所示, 选择所有样本中丰度

排名前 10物种。图中左半圆表示分组, 右半圆表示物

种。从物种到分组连线的宽度表示分组中物种的相对

丰度。左半圆的外环, 颜色表示分组; 右半圆的外环, 

颜色表示物种, 环的长度表示物种的丰度(史恬恬等, 

2022), 共线性关系图可以更直观地观察物种丰度和数
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值占比。本文研究表明, 在贮藏中期施加电场后能够

抑制假交替单胞菌成为绝对的优势菌群, 而 3 kV的抑

制效果优于 2 kV组, 然而在贮藏后期, 随着虾肉的进

一步腐败变质, 3 组菌群中热杀索丝菌属(Brochothrix)

和肉食杆菌属(Carnobacterium)占比有所增加, 3 kV组

与 2 kV组增加较少, 对照组增加最为剧烈, 可能是长

期的贮藏过程中虾肉腐败环境发生变化, 有利于其生

长, 贮藏后期电场强度对微生物种群多样性影响不大, 

但可能抑制了热杀索丝菌属的生长。 

2.5  Beta多样性分析 

β多样性作为可反映各组样本间群落物种组成差

异的指数, 一般由 PCA和 PCoA分析图来展示。PCA

分析(principal component analysis), 即主成分分析对

数据进行简化分析后找出数据中最具优势性的关健

因素及其结构。样本物种组成的相似度高低反映了其

在 PCA 图中距离的近与远, 点越接近, 其菌群组成

就越相似(史恬恬等, 2022)。数据显示贮藏中期 G1和

G2 样本间也具有较大差异, 不同电场强度导致物种

组成也有较大影响, 由图 5 的 PCA 图可得, 而 G3、

G4、G5、G6间差距小说明在贮藏中期电场对微生物

菌群具有一定影响 , 并且电场强度的大小对微生物

菌群生长的抑制程度不同 , 贮藏末期电场强度对样

本物种分布无明显影响。PCoA 分析 (principal co- 

ordinates analysis)研究样本群落组成的差异性, 在这

点与 PCA分析类似; 但它们的主要区别在于 PCoA基

于所选距离矩阵进行作图, 而 PCA 是基于欧氏距离

利用物种丰度表直接作图。因此相较于 PCA图, PCoA

图更能反映 7个样本间的区别。由图 5的 PCoA分析

图可得, 贮藏中期的 G1、G2、G3组有一定距离且较

为接近, 贮藏末期的 G4、G5、G6组较为接近, 说明

在同一贮藏期间的几组微生物种群结构相近 , 除此

之外, 可以看出在坐标系中贮藏中期的 3组相较于贮

藏末期的 3组更为分散, 说明在贮藏中期电场强度对

微生物种群的影响较大 , 而贮藏末期贮藏时间对种

群影响度较大。 

3  结论 

本研究采用高通量测序技术对不同贮藏时期各

组虾肉微生物群落碱基进行基因测序 , 产生的碱基

序列通过 OTU 聚类、多样性分析、相关性分析等手

段分析, 得到微生物发育信息和群落组成变化规律, 

研究不同电场环境(2 kV、3 kV、0 kV)对虾肉微生物

群落组成的影响, 结论如下:  

 

图 5  PCA主成分分析和 PCoA主成分分析图 
Fig.5  PCA principal component analysis and PCoA principal 

component analysis diagram 
注: PCA图, PC1 (60.54%)表示主成分 1, PC2 (37.33%)表示主成分

2, 横坐标表示第一主成分, 纵坐标表示第二主成分; PCoA图, 

PC1 (98.12%)表示主成分 1, PC2 (1.41%)表示主成分 2, 横坐标表

示第一主成分, 纵坐标表示第二主成分 

 
(1) OTU 分析中属类有假交替单胞菌属

(Pseudoalteromonas)、假单胞菌属(Pseudomonas)、嗜

冷杆菌属(Psychrobacter)和热杀索丝菌属(Brochothrix)

等。根据菌属相对丰度结果, 虾肉在贮藏过程中蛋白

质解构, 水分迁移, 盐类物质大量析出, 假交替单胞

菌属(Pseudoalteromonas)更能适应高盐浓度环境, 分

解虾肉蛋白质和脂肪并产生大量挥发性物质造成感

官评分的下降 , 是中华管鞭虾微生物腐败主要致腐

菌。随着贮藏时间的延长, 3 组物种个数均有不同程

度的减少, 随着优势菌的生长繁殖, 虾肉微生物物种
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多样性不断下降; 在贮藏中期 3 kV组物种个数最多, 

2 kV组次之, 对照组中优势菌大量生长, 减少其他菌

种生长资源与空间, 导致物种多样性快速下降; 贮藏

末期 3组物种个数相近, 此时优势菌在三种贮藏环境

中均显示出明显的优势。综上, 贮藏前中期电场能够

抑制优势菌的生长 , 使得虾肉微生物物种多样性较

高, 且 3 kV更佳, 贮藏末期 3组物种结构相近, 电场

对物种多样性的影响不大。 

(2) PCoA 主成分分析图中发现, 在坐标系中贮

藏中期的 G1、G2、G3组距离较为接近, 贮藏末期的

G4、G5、G6 组距离较为接近, 说明在同一贮藏期间

的各组微生物种群结构类似。综上, 贮藏前中期电场

能够抑制优势菌的生长 , 使得虾肉微生物物种多样

性较高, 且 3 kV 更佳, 贮藏末期时电场对物种多样

性的影响不大。 
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ANALYSIS OF BACTERIAL COMPOSITION AND DIVERSITY IN LOW VOLTAGE 
ELECTROSTATIC FIELD TREATED SOLENOCERA CRASSICORNIS BASED ON HIGH 

THROUGHPUT SEQUENCING 

MU Nan-Zhi1,  XIE Chao1,  WU Yu-Ting1,  ZHOU Zhuo-Ying1,  ZHANG Hai-Ling2 
(1. Zhejiang Provincial Key Laboratory of Health Risk Factors for Seafood, College of Food and Medicine, Zhejiang Ocean University, 

Zhoushan 316022, China; 2. Zhoushan HSBC Cold Storage Logistics Development Co. Ltd., Zhoushan 316002, China) 

Abstract    In order to obtain microbial development information and community composition changes affecting the 

quality of shrimp meat after electric field treatment during storage, using red shrimp Solenocera crassicornis as the 

experimental raw material, using high throughput sequencing technology, gene sequencing was performed on the microbial 

community bases of shrimp meat. Through species Wayne diagram, alpha and beta diversity, and species composition 

analysis, the effects of different electric field environments (2 kV, 3 kV, 0 kV) on the microbial community composition of 

S. crassicornis were studied. The results showed that the dominant bacteria in OTU cluster analysis were classified as 

Pseudoalteromonas, Pseudomonas, Psychrobacter, and Bromothrix, among which Pseudoalteromonas was able to adapt to 

high salt concentration environments and was the main pathogenic bacteria for microbial spoilage in S. crassicornis. 

During the middle storage period, the order of microbial species diversity is 3 kV group>2 kV group>control group, and 

electric field can effectively inhibit the growth of dominant bacteria; at the end of storage, the species structures of the 

three groups were similar, and there was no significant effect of electric field on the microbial community structure of 

shrimp meat at this time. In the PCoA principal component analysis diagram, it was found that the distances between 

groups G1, G2, and G3 in the mid storage period were relatively close in the coordinate system, while the distances 

between groups G4, G5, and G6 in the late storage period were relatively close, indicating that the microbial population 

structure of each group during the same storage period was similar. In summary, electric fields can inhibit the growth of 

dominant bacteria before and during storage, resulting in higher microbial species diversity in shrimp meat, and 3 kV is 

better. At the end of storage, electric fields have little impact on species diversity. 

Key words    Solenocera crassicornis;  high throughput sequencing;  microbial diversity;  low voltage electrostatic 

field 

 


