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肉枣加工过程中细菌群落消长规律
Thegrowthanddeclineofbacteriumduringtheprocessingofmeatjujube
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摘要:目的:确定导致样品胀袋的关键控制点,加强肉枣

加工过程中微生物污染防控.方法:采用微生物传统培

养法结合高通量测序手段分析肉枣生产全过程中不同加

工工序样品及胀袋样品的微生物变化情况.结果:整体

来看,原料中菌落总数较低,其中鸡皮中菌落总数最高达

９．１０×１０４CFU/g,蒸煮后菌落总数下降至３０CFU/g,但

真空包装后菌落总数显著上升,说明真空包装工序存在

较大污染风险.胀袋样品中微生物增殖明显,菌落总数

为１．０３×１０６~３．３０×１０６ CFU/g.肉枣原料中的优势菌

属 为 不 动 杆 菌 属 (Acinetobacter)、嗜 冷 杆 菌 属

(Psychrobacter)和假单胞菌属(Pseudomonas).加 工 过

程中样品的主导菌属为葡萄球菌属(Staphylococcus),灭

菌后其相对丰度降至０．０２％.而胀袋样品中均以枝芽孢

菌属 (Virgibacillus)为主,平均相对丰度为９９．３７％;该属

在灌肠工序开始出现,且耐热性较强,灭菌后其相对丰度

增加.结论:灌肠和包装工序可能为肉枣加工过程中的

关键污染点.

关键词:肉 枣;传 统 培 养 法;高 通 量 测 序;胀 袋;细 菌 多

样性

Abstract:Objective:Inordertodeterminethekeycontrolpoints

thatcausesamplesbaggingandstrengthenthepreventionand

controlofmicrobialcontaminationduringtheprocessingofmeat

dates．Methods:Traditionalmicrobialculturemethodcombined

with highＧthroughput DNA sequencing method was usedto

analyzethechangesofbacteriumduringtheprocessingofmeat

jujubeandswollenbagofsamples．Results:Thetotalnumberof

coloniesbasiswaslowinsoftbones,whileinthechickenskin

reachedto９．１０×１０４ CFU/g．Andthetotalnumberofcolonies

decreasedto３０CFU/gaftercooking,butincreasedsignificantly

aftervacuumpackaging,indicatedagreaterriskofcontamination

inthevacuum packaging process．Theswollen bag samples

showedasignificantincreaseinthenumberofbacterium,which

rangedfrom １．０３×１０６ ~３．３０×１０６ CFU/g．Acinetobacter,

Psychrobacter and Pseudomona werethe dominantspoilage

bacteriain meatproducts．Staphylococcus wasthedominant

bacteriainthesamplesduringprocessing(Y８~Y１２),withthe

relativeabundancedecreasingto０．０２％ aftersterilization．The

swollenbagsamples(P１~P３)weredominatedbyVirgibacillus,

withanaveragerelativeabundanceof９９．３７％．Itwasfirstly

foundedin samplesaftersausageＧfilling (Y８)and with an

increaseofrelativeabundanceaftersterilization．Conclusion:The

sausageＧfillingandpackagingprocessesmaybethecriticalpoints

ofcontaminationintheprocessingofmeatjujube．

Keywords: meat jujube;traditional culture method; highＧ

throughputsequencing;swollenbag;bacterialdiversity

肉枣是一种小香肠,属于休闲方便肉制品,又称肉橄

榄、肉葡萄,是一种以动物肉类(如猪肉、鸡肉等)为主要

原料加工而成的即食产品.肉枣不仅蛋白质、脂肪和碳

水化合物含量丰富,还含有大量的烟酸、维生素E、核黄素

等营养成分[１].因其为常温产品,不需冷链,因此贮藏运

输方便.但由于肉枣生产原料包括鸡皮、鸡胸肉、肥膘和

脆骨,营养丰富,若生产过程中出现温度、环境卫生等监

测不到位,极易引起腐败菌的生长繁殖从而出现胀袋、溶

烂等质量问题[２].现阶段关于肉制品中腐败菌的研究主

要集中于产品中腐败菌的分离鉴定及其相关特性方面.

Zhang等[３]从腐败变质的罗非鱼中分离出了３种腐败链

球菌菌株并对其进行肠道黏附试验,结果表明其黏附能

力与腐败能力呈正相关.谢婷婷等[４]对胀袋鲍汁中的腐

败菌进行分离鉴定,得到其主要腐败菌为地衣芽孢杆菌

和枯草芽孢杆菌.陈佳丽等[５]从已腐败胀袋的烤鸡中分
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离鉴定出５株腐败菌,包括２株枯草芽孢杆菌(Bacillus

subtilis)、１株生孢梭状杆菌(Clostridiumsporgenes)和

２株短小芽孢杆菌(B．pumilu).但综合来看,对于加工

过程中微生物的消长规律及胀袋产品中腐败微生物的来

源研究较少.

传统微生物培养法在直观反映样品中可培养微生物

数量级的同时,能直接反映出食品的变质情况,目前已被

广泛应用于食品中菌落总数的测定和微生物的分离鉴

定,但也存在操作过程容易受外部环境污染、无法精确观

察和判断微生物的种类、培养基的选择性导致对部分不

可培养微生物的研究不全面等问题[６].而高通量测序技

术可以同时对上百万条 DNA 分子测序,具有效率高、分

析全面的特点,但存在读长较短、序列拼接不完整、容易

出错和无法识别活菌/死菌等缺点[７].传统培养法结合

高通量测序法常被用来详细分析食品中微生物的存在和

生长消减情况.胡蝶等[８]基于传统培养法和高通量测序

技术分析新疆红枣中真菌多样性,发现这两种方法的检

测结果具有较好的一致性.

研究拟采用传统培养方法和高通量测序技术相结

合,测定肉枣加工过程样品及胀袋样品中微生物数量的

消长情况和群落组成的变化情况,以期为肉枣加工过程

中微生物污染防控提供参考依据.

１　材料与方法

１．１　材料与试剂

肉枣不同加工阶段的样品和常温保藏两个月后的胀

袋样品:其生产加工工艺主要分为原料处理(清洗,解

冻)、切分搅拌(１２~１５ ℃,２５~３０min)、真空灌肠(浆料

温度０~８℃)、蒸煮(８２℃,２５min)、冷却剪切(物料温度

≤１５℃)、真空包装和杀菌(１０２℃,２０min,０．０５MPa)等

阶段,将同一批次生产过程中各阶段的样品采集后装至

已消毒的透明 PE袋中于－２０ ℃冻库冷藏,具体样品信

息见表１,湖南某食品企业公司;

　　水系滤膜:孔径０．２２μm,直径５０mm,常德比克曼生

物科技有限公司;

氯化钠:分析纯,国药集团化学试剂有限公司;

平板计数琼脂(PCA):青岛海博生物有限公司.

１．２　仪器与设备

立式高压蒸汽灭菌锅:LDZXＧ５０KBS型,上海申安医

疗器械厂;

　　智能生化培养箱:LRHＧ２５０型,上海飞越实验仪器有

限公司;

　　电子天平:JE５０２型,上海浦春计量仪器有限公司;

　　超低温冷冻储存箱:DWＧHL２１８型,合肥美的电冰箱

有限公司;

表１　肉枣样品信息表

Table１　Meatjujubesampleinformationsheet

分类 样品编号 样品名称

原料(冷冻) Y１ 鸡皮

Y２ 肥膘(A)

Y３ 肥膘(B)

Y４ 脆骨

Y６ 鸡胸肉

原料(处理后) Y５ 清洗后脆骨

Y７ 鸡胸肉解冻后

加工过程 Y８ 灌肠后半成品

Y９ 蒸煮后肉枣

Y１０ 真空包装(杀菌前)

Y１１ 真空包装杀菌后

异常样品 Y１２ 恒温保藏１周后肉枣

P１ 恒温保藏２个月肉枣 异常２０２２Ｇ０５Ｇ０６

P２ 恒温保藏２个月肉枣 异常２０２２Ｇ０５Ｇ０７

P３ 恒温保藏２个月肉枣 异常２０２２Ｇ０５Ｇ１０

　　水浴恒温振荡器:SHZＧ８２B型,常州金南仪器制造有

限公司;

　　电磁炉:C２１ＧRT２１２０型,广东美的生活电器制造有

限公司;

电热恒温三孔水槽:LFTＧ８D 型,上海龙跃仪器设备

有限公司;

循环水式多用真空泵:SHZＧD (III)型,邦西仪器科技

(上海)有限公司;

新苗无菌超清工作台:SWＧCJＧ１FCIMO 型,上海新

苗医疗器械制造有限公司.

１．３　试验方法

１．３．１　菌落总数测定　按 GB４７８９．２—２０１６执行.

１．３．２　高通量测序　样品前处理参照尹含靓等[９]的方

法.将样品和无菌水按 m样品 ∶V水 为１∶１０ (g/mL)混

匀,３５℃振荡３０min,过水系滤膜(０．２２μm),抽滤,将滤

膜装入５０mL已灭菌的 EP管中,于低温环境下送杭州

联川生物技术有限公司进行１６SrDNA高通量测序分析.

１．４　数据分析

使用 Excel２０２１软件对试验数据进行分析处理;通

过 Origin２０２１软件绘制细菌门水平及属水平柱状图;使

用 OmicStudiotools(https://www．omicstudio．cn/tool)进

行高级聚类热图分析.

２　结果与分析

２．１　肉枣加工过程中及胀袋样品菌落总数的变化

由表２可知,解冻前肉枣原料检出菌落总数基数为

０１１
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表２　肉枣加工过程样品及胀袋样品中菌落总数变化

Table２　Changesoftotalnumberofbacteriain meat

jujube samples during different processing
processesandswollenbagsamples CFU/g

样品 菌落总数 样品 菌落总数

Y１ (９．１０±０．４５)×１０４ Y９ ３０．００±４．００　　　

Y２ (２．００±０．１８)×１０３ Y１０ (１．４８±０．１６)×１０４

Y３ (２．５２±０．３６)×１０３ Y１１ ＜１０　　

Y４ (３．６０±０．１５)×１０３ Y１２ (７．１０±０．３５)×１０３

Y５ (８．４０±０．６０)×１０２ P１ (１．４０±０．０２)×１０６

Y６ (５．７０±０．６０)×１０４ P２ (１．０３±０．３０)×１０６

Y７ (７．９０±０．４０)×１０４ P３ (３．３０±０．２８)×１０６

Y８ (３．９０±０．２０)×１０４

１０３~１０４,可能来源于原料处理时受到操作面板、刀具和

环境等方面的污染[１０].解冻后鸡胸肉(Y７)较原料(Y６)

菌落总数有所增加,达(７．９０±０．４０)×１０４CFU/g.而清

洗后脆骨(Y５),由于冲淋清洗带走了原料表面的部分微

生物[１１－１２],导致菌落总数较 Y４降低了１个数量级.肉

枣原料清 洗 后,搅 拌 混 匀,经 过 灌 肠 后 进 入 蒸 煮 工 序

(Y９),由于热处理对微生物杀灭有效果,微生物数量出现

明显下降.蒸煮成型后的肉肠于车间晾凉后进行真空包

装,包装 后 样 品 的 菌 落 总 数 增 加 至 (１．４８±０．１６)×
１０４CFU/g,增长幅度较大,提升了４个数量级,其原因可

能与环境中的微生物、人员在车间的流动造成的交叉污

染以及残留微生物在包装过程中生长繁殖所致.Y１１肉

枣样品的微生物处于可控范围内,但依据微生物耐热性,

芽孢类细菌无法杀死[１３],推测此为存放１周后肉枣样品

Y１２的菌落总数增加的原因之一.

相较于恒温保藏１周的肉枣样品(Y１２),３个胀袋样

品的菌落总数显著增加,可能是样品胀袋的主要原因之

一.目前国内外对于食品的胀袋现象已有较多研究,大
多数研究证明胀袋原因与微生物生长代谢有关,如产酸、

产气等.孟利等[１４]以胀袋的红烧肉酱料包为研究对象,

确定了导致包装食品胀袋的主要原因为芽孢杆菌等产气

微生物的生长代谢活动.也有研究[１]指出,产品在高温

条件下流通销售时,由于袋内较高的水分、湿度,会产生

较大的蒸气压,进而出现胀袋、漏油等问题.因此,需对

肉枣样品胀袋的原因进行进一步的分析鉴定.

２．２　样品 Alpha多样性分析

Alpha多样性又称生境内多样性,常用来反映样品中

物种组成的多样性和 丰 富 度,包 括 Shannon、Simpson、

OTUs和Chao１指数,前两者主要反映物种多样性;后两

者用来描述群落丰富度[１５].由表 ３可知,所有样品的

OTU覆盖率(Goodcoverages)高达９９．９０％,说明试验中

建立的文库准确可靠,基本能够反映样品中微生物群落

的多样性.加工过程中 Y９和 Y１１的 OTUs值出现了降

低,且Y１１的Chao１值相较于Y１０出现了显著降低,反映

其群落中包含的物种数目较少,与菌落总数结果一致,说
明煮制和高温灭菌均能起到有效杀灭肉枣中存在的部分

表３　不同加工工序肉枣及胀袋样品微生物菌群 Alpha多样性分析

Table３　Alphadiversityanalysisofmicrobialfloraininmeatjujubesamplesduringdifferentprocesses
andswollenbagsamples

样品 OTUs Shannon Simpson Chao１ Goodcoverages

Y１ ３５９．６７±２５．７９ ６．２３±０．０６ ０．９７±０．００ ３６７．３９±２９．３２ ９９．９６±０．０２

Y２ ２２７．００±１７．６９ １．８４±０．２５ ０．３４±０．０４ ２０１．６３±６９．４５ ９９．９５±０．０４

Y３ ２３５．３３±１１．５９ ３．０８±０．４５ ０．５８±０．０７ ２１０．８６±７３．６７ ９９．９６±０．０３

Y４ １９８．６７±１７．７９ ４．７９±０．１８ ０．９０±０．０１ １６６．８１±６４．７６ ９９．９８±０．０１

Y５ １２６．００±１５．７２ ３．３６±０．７２ ０．８２±０．０６ １５４．８８±１６７．１０ ９９．９６±０．０４

Y６ ２２１．３３±４．０４ ５．５９±０．０８ ０．９６±０．００ ２２３．８９±５．４２ ９９．９８±０．００

Y７ ２７１．００±９４．７３ ６．２４±０．２０ ０．９７±０．００ ２７４．５０±１００．３３ ９９．９８±０．０３

Y８ ２７６．００±３６．３７ ６．１８±０．２０ ０．９７±０．００ ２７８．４７±３６．９３ ９９．９８±０．０１

Y９ ２５８．３３±４８．９５ ５．５３±０．６８ ０．９３±０．０２ ４３６．３２±２３９．１９ ９９．９１±０．０１

Y１０ ３８９．６７±４３．１０ ６．３２±０．４５ ０．９７±０．０３ ３９５．４２±４４．７２ ９９．９５±０．０１

Y１１ ２８６．３３±３６．１２ ３．４７±０．４５ ０．７３±０．０６ ２５７．４４±８９．１９ ９９．９６±０．０３

Y１２ ３８３．２２±４０．５１ ６．０６±０．１８ ０．９６±０．０１ ３９６．６８±５１．４６ ９９．９２±０．０４

P１ ５０．３３±１６．２９ ０．０９±０．０４ ０．０１±０．０１ ５３．８６±１７．４２ ９９．９７±０．０１

P２ ３３．６７±１．５３ ０．１１±０．０２ ０．０２±０．００ ３４．５８±２．５０ ９９．９９±０．０１

P３ ２２．６７±７．０９ ０．８４±０．０３ ０．２６±０．０１ ２６．２８±１１．６９ ９９．９９±０．０１
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微生物的效果.Y１０ 样品中 Shannon和 Simpson值最

高,由此可知在真空包装后(灭菌前)微生物多样性增加,

与尹含靓等[９]的研究结果相似,可能是由于车间机器和

真空包装袋等接触产品而造成的外部污染.P１、P２和P３
各项指数相较于 Y１２均出现了显著下降,推测由于初期

菌群未适应环境变化,导致菌群多样性较高,而胀袋样品

中腐败 菌 出 现 并 抑 制 其 他 细 菌 生 长 发 展 成 为 优 势 菌

属[１６],导致样品中丰富度逐渐降低.

２．３　Beta多样性分析

基于样本加权 UniＧFrac距离分析,对序列数据进行

PCoA处理,可以用来直观分析样品之间的相似性[１７].

由图１可知,前两个主成分解释了细菌群落的方差总数

为６０．３４％(PC１为４１．７３％,PC２为１８．６１％),可代表绝

大部分的变量信息.细菌群落的组成和结构明显分为两

组,胀袋样品 P１、P２和 P３呈明显的聚类趋势,与其他样

品间距离较远,说明二者之间细菌群落组成差异较大[１８].

从原料特性角度分析,肥膘Y２和Y３属于相同部位,因此

微生物组成差异较小.原料 Y１、Y４、Y５和蒸煮后工序

Y９距离较近,表明这些样品的细菌群落组成结构相似.

而原料鸡胸肉(Y６、Y７)、加工过程(Y８、Y１１)和成品 Y１２
组间出现部分重叠,说明这５个工序微生物组成基本一

致,鸡胸肉原料中的细菌组成和灌肠过程中接触到的外

部污染可能对样品变质的贡献较大,与微生物菌落计数

结果相吻合.

２．４　物种组成分析

２．４．１　基于门水平的细菌菌群结构分析　由图２可知,

变形菌门(Proteobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)是肉

枣加工过程中的优势菌门,二者在多种肉制品中被检测

为优势菌门,如西班牙香肠[１９]和传统腌制肉制品[２０].除

Y９和 Y１０样品外,变形菌门(Proteobacteria)是肉枣加工

工序其他样品中最丰富的菌门(５５．８％~９８．１７％),Y６中

变形菌门的相对丰度最高.有研究[２１]证明鲜鸡肉在冷冻

R＝０．９５,P＝０．０１

图１　不同加工工序肉枣及胀袋样品微生物

菌群 PCoA分析

Figure１　PCoAanalysisofmicrobialflorainmeatjujube
samplesduringdifferentprocessesandswollen
bagsamples

贮藏过程微生物丰度比较集中,变形菌门为主导菌门,与
试验 结 果 相 吻 合. 经 Y９、Y１０ 工 序 后 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)相对丰度分别增加至４７．０３％和７２．４１％,很
多厚壁菌能够抵抗较为极端的环境,如脱水和高温蒸煮,

这与张锦雯等[２２]的结果类似.而胀袋样品中均以厚壁菌

门为主(平均占比９９．５２％),说明肉枣的菌群结构组成在

样品腐败过程中发生了较大变化.目前,厚壁菌门已被

证明为不同胀袋和变质产品中的优势菌门,容易在肉类

腌制的过程中被引入从而造成产品污染[２３].

２．４．２　基于属分类水平的分析　由图３可知,经序列比

对,从肉枣不同工序样品和胀袋样品中共鉴定出３１个

属,不动杆菌属(Acinetobacter)是原料 Y１~Y７样品中最

优势的菌属,其平均相对丰度为２３．７５％、其次是嗜冷杆

菌 属 (Psychrobacter,２５．９０％) 和 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas,１６．８１％),这３种菌属在生猪肉[２４]、冷鲜

图２　肉枣样本微生物在门水平上的相对丰度分布

Figure２　Therelativeabundanceofbacteriuminmeatjujubesamplesatphylumlevel
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图３　样本微生物在属水平上的相对丰度分布

Figure３　Therelativeabundanceofbacteriuminmeatjujubesampleatgenuslevel

猪肉[２５]、带鱼[２６]和鸡爪[９]等多种肉类中被检测为优势菌

属.加工过程中的样品(Y８~Y１１)的主导菌属为葡萄球

菌属(Staphylococcus,２１．０４％).经灌肠后(Y８),不动杆

菌属和嗜冷杆菌属相对丰度出现明显降低,可能与灌肠

前加入的调味料和防腐剂有关.而拌料后的浆料于０~

４℃冷库中腌制２４h,微生物的生长活动不能完全被抑

制,假单胞菌属作为优势嗜冷菌迅速增长繁殖[２７],在灌肠

后(Y８)达到最高值(４２．９６％).高温蒸煮(Y９)可以在很

大程度上抑制微生物的生长繁殖,真空包装后(Y１０),芽

孢菌属和葡萄球菌属在所有工序中达到峰值,推测该结

果可能来源于外部的交叉污染,比如工作人员和产品的

接触以及车间环境[２８],加工过程中可以加强车间环境微

生物监测和人员卫生监控.不动杆菌属具有较强的耐热

性[２９],在 Y１１样品中被检测为主要优势菌.Y１２中相对

丰度较高的不动杆菌属、假单胞菌属和沙雷氏菌属均具

有一定的产脂肪酶和蛋白酶的能力,常与食品的腐败变

质 有 关[９,３０],恒 温 保 存 １ 周 后,枝 芽 孢 菌 属

(Virgibacillus)发展成为优势菌属,成为造成产品胀袋的

主要目标菌,与张春江等[３１]的结果类似.

恒温保藏２个月后的胀袋肉枣(P１、P２和P３)中均以

枝芽 孢 菌 属 (Virgibacillus)为 主,平 均 相 对 丰 度 为

９９．３７％.肉枣 原 料 中 的 枝 芽 孢 菌 属 相 对 丰 度 极 低

(＜０．０１％),在灌肠后开始出现,其已被证明广泛存在于

环境中且在多种产品中被检测到[３２].杀菌后的样品中也

检测出一定数量的枝芽孢菌属(２．２１％),说明杀菌工序不

能完全将其杀灭,且随着肉枣的贮藏及销售过程逐渐增

殖,成为最优势腐败菌.为减少污染,可加强灌肠前的污

染防控,比如调整香辛料的比例和防腐剂的用量或种类

来抑制耐高温和难以杀灭的腐败微生物.不动杆菌属细

菌属于非发酵条件致病菌,在胀袋样品中的平均相对丰

度为０．４２％,是许多肉及其肉制品的重要腐败菌,广泛存

在于肉制品加工环境中[３３].

２．４．３　基于属水平的热图分析　根据各样本中的菌属丰

度信息,选取丰度排名较高的前３０个菌属进行聚类分

析,结果见图４.由横向聚类分析可以看出,样品可分为

两大类,P１、P２和 P３单独为一类,肉枣不同加工工序样

品为一类,由此看出胀袋样品中的微生物种类及组成与

不同加工工序样品差异较大.从颜色梯度来看,Y８样品

物种种类最为丰富,Y１１样品的微生物减少,不动杆菌属

成为优势菌属,其广泛存在于外部环境且在多种鲜肉中

被检出,是肉制品的腐败微生物[３４－３５].Y１２样品中,沙

雷氏菌属增加,李英等[３６]研究发现,沙雷氏菌属是肠杆科

菌属的优势腐败微生物,可在动植物食品中生长繁殖.

胀袋样品中沙门氏菌含量较低(相对丰度＜０．２０％),说明

其增 殖 速 度 远 低 于 枝 芽 孢 杆 菌 属 的 菌 种,如 V．

pantothenticus、 V． halodenitrificans 以 及 V．

alimentarius等.

３　结论

通过传统的培养方法与高通量测序法相结合,探究

了肉枣原料、解冻后原料、灌肠、蒸煮、真空包装、高温杀

菌和恒温保藏１周后各阶段样品以及保藏２个月后的胀

袋样品中的细菌污染情况.结果表明:原料中脆骨微生

物基数较低,而鸡皮中微生物达９．１０×１０４ CFU/g,经蒸

煮后(Y９)微生物含量显著降低,但真空包装后(Y１０)增

长至１．４８×１０４CFU/g,说明真空包装工序存在较大污染

风险.原料中主要的微生物不动杆菌属、嗜冷杆菌属和

假单胞菌属均被证明为肉制品中的腐败优势菌.在肉枣

加工过程中,灌肠后(Y８)样品中物种种类最为丰富,假单

胞菌属相对丰度达到最高值(４２．４６％),同时枝芽孢菌属

开始出现.真空包装后(Y１０),芽孢菌属和葡萄球菌属在

所有加工工序中达到峰值.而杀菌工艺后(Y１１),芽孢菌

属和葡萄球菌属相对丰度显著降低(＜０．１％),但仍有一
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图４　肉枣不同加工工序中微生物菌群属水平热图

Figure４　Microbelevelheatmapindifferentprocessesofmeatjujubesamples

定量的枝芽胞菌属存在(２．２１％),并逐步变成胀袋样品中

的优势菌属(＞９０％).因此,在生产过程中可以考虑加

强原料入厂监测,增加灌肠及真空包装工序的微生物控

制,提高杀菌温度和延长杀菌时间,确保样品达到商业灭

菌的要求,从而提高产品在贮藏及销售过程中的质量及

安全性.而在了解产品在生产贮藏过程中菌群结构与变

化规律的基础上,需对引起产品变质的特定腐败菌进行

深入研究,从而达到靶向抑制产品腐败变质的目的.
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