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摘要：【目的】研究酱腌菜腐败过程中的主要腐败菌及其致腐能力。【方法】采用高通量测序法，对前期、中期、

后期 3个腐败时期酱腌菜样品进行微生物群落组成动态分析，以分离、纯化主要腐败菌，采用菌落形态学、生

化分析结合 16S rDNA/ITS 序列进行菌种鉴定，通过回接试验进一步验证酱腌菜中的主要腐败菌。【结果】酱

腌菜 3 个腐败时期的主要优势腐败菌属为不动杆菌属和芽孢杆菌属，其中芽孢杆菌属随时间迁移而快速增

长，该属在 3个腐败时期的相对丰度分别为 2.25%（早期）、18.31%（中期）、44.19%（后期），这说明芽孢杆菌属

相对丰度增加可能是引起酱腌菜后期腐败的主要原因。经分离、纯化与鉴定，5株优势腐败菌分别是贝莱斯

芽孢杆菌、鲍曼不动杆菌、盐枝芽孢杆菌、短小芽孢杆菌和膜醭毕赤酵母；回接验证结果表明，5 株腐败菌均

会影响酱腌菜的脆度，且具有明显的致腐能力。【结论】该研究可为针对性地控制酱腌菜腐败菌的生长提供

理论依据。
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Abstract: [Objective] This study aims to identify the main spoilage bacteria and evaluate their spoilage capacity 

in the spoilage process of pickles. [Method] High-throughput sequencing was employed to analyze the microbial 

community dynamics in the samples of pickles at the early, middle, and late stages of spoilage. The key spoilage 

bacteria were isolated, purified, and then identified through a combination of colony morphology observation, 

biochemical analysis, and 16S rDNA/ITS sequencing. Re-inoculation experiments were carried out for further 

validation of the primary spoilage bacteria in pickles. [Result] Acinetobacter and Bacillus were the dominant 
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spoilage bacterial genera across the three spoilage stages. Notably, Bacillus exhibited rapid growth over time, 

with the relative abundance of 2.25%, 18.31%, and 44.19%, respectively, at the early, middle, and late stages of 

spoilage. This result indicated that the increase in the relative abundance of Bacillus might be the main cause of 

late spoilage in pickles. After isolation, purification, and identification, the five dominant spoilage bacterial 

strains were Bacillus velezensis, Acinetobacter baumannii, Virgibacillus salarius, Bacillus pumilus, and Pichia 

membranifaciens. The results of re-inoculation experiments showed that all the five strains affected the crispness 

of pickles, demonstrating considerable spoilage capacities. [Conclusion] These findings provide a theoretical 

foundation for targeted control against spoilage bacteria in pickles.

Keywords: pickle; high-throughput sequencing; spoilage bacterium; isolation and identification

酱腌菜是一道历史悠久且深受人们喜爱的开

胃小菜和下饭菜，其主要以新鲜蔬菜为原料，经过

腌渍或酱渍加工制成［1-4］。酱腌菜富含营养物质和

水分，且为保持其脆度，无法进行高温杀菌，因此

终产品在贮藏、运输过程中容易出现褐变、组织溶

烂、风味丧失和胀包等现象［5-6］。研究表明，芽孢杆

菌属和毕赤酵母属是引起酱腌菜腐败的主要微生

物［7-8］。目前对于蔬菜制品中微生物的鉴定，主要

采用传统分离培养法和分子生物学鉴定法［9-10］。

敖晓琳等［11］从酱腌菜中分离、鉴定出导致酱腌菜

产膜醭的腐败微生物为枯草芽孢杆菌、高空芽孢

杆菌、盔形毕赤酵母、库德里阿兹威氏毕赤酵母和

热带假丝酵母。蔡炯等［12］发现引起酱腌菜“生

花”、软化和腐臭等变质现象的主要腐败菌为营养

型芽孢杆菌、枯草芽孢杆菌、地衣芽孢杆菌和膜醭

毕赤酵母。高通量测序是近些年兴起的研究微生

物多样性的方法，相比于传统微生物研究方法，该

方法可以更准确地反映样品中微生物的组成。

Wu等［13］研究表明，酸菜在发酵过程中的微生物群

落有乳杆菌属、芽孢杆菌属、明串珠菌属和德巴利

酵母属等，其中乳杆菌属表现出较强的产酸能力

和抑菌性。Park 等［14］发现，韩国泡菜在发酵初期

的主要优势菌为魏斯氏菌和乳酸菌，而明串珠菌

和清酒乳杆菌在泡菜发酵末期发挥重要的产酸作

用。郭倩倩等［15］发现，晴隆酸菜中的微生物菌群

在 4个发酵时期均存在动态变化，其主要优势菌属

为魏斯氏菌属、乳酸杆菌属、明串珠菌属和鞘脂单

胞菌属。高通量测序可动态分析腐败菌的组成，

而传统微生物分离培养法可对主要腐败菌进行鉴

定，然而将这 2种方法相结合用于蔬菜制品微生物

污染的研究鲜有报道。

以芥菜为原料加工各类酱腌菜是湖南省华容

县的支柱型农业加工业，为有效控制酱腌菜中腐

败菌的增殖，提高产品品质，促进华容县酱腌菜产

业的提质升级。该研究结合高通量测序和传统微

生物分离培养法对变质酱腌菜中的微生物进行分

离 、纯 化 与 鉴 定 ，并 通 过 形 态 学 特 征 观 察 、

16S rDNA/ITS序列分析等方法鉴定酱腌菜中的主

要腐败菌，最后将腐败菌接种于酱腌菜中进行回

接验证判断其致腐特性，旨在为酱腌菜产业有效

控制腐败菌的生长提供理论依据。

1　材料与方法

1.1　材料与试剂

酱腌菜腐败早期、中期和后期样品：湖南海霸

食品有限公司；麦浊比色管、无菌采样袋、一次性

接种环：湖南比克曼生物科技有限公司。

营养琼脂培养基、孟加拉红培养基、LB 肉汤

培养基、LM 肉汤培养基、革兰氏染色试剂盒、无菌

磷酸盐缓冲溶液：青岛海博生物技术有限公司；香

柏油：分析纯，上海懿洋仪器有限公司。

1.2　仪器与设备

高压灭菌锅：HVA-85型，日本 Hirayama公司；

生物安全柜：BIOsafe12 型，上海力申科学仪器有

限公司；生化培养箱：LRH-250 型，上海一恒科技

有限公司；恒温培养箱：BOI-250型，上海三腾仪器

有 限 公 司 ；拍 打 式 均 质 器 ：SJ-133 型 ，法 国

Znterscience公司；生物显微镜：BX53型，深圳市星

辰光学仪器有限公司；pH 计：SJ-142 型，上海仪电

科学仪器股份有限公司。

1.3　方法

1.3.1　高通量测序　

将腐败早期、中期、后期样品分别编号为：F_1、

F_2 和 F_3，将样品送至生工生物工程（上海）股份

有限公司进行高通量测序。首先提取酱腌菜样品
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的总 DNA，根据保守区间设计通用引物，在引物

末端区间进行测序接头。对 PCR 扩增产物进行纯

化、定量和均一化来构建测序文库，将质检合格的

测序文库在 Illumina NovaSeq 6000 测序平台上进

行分析，最后进行数据处理。

1.3.2　优势腐败菌的分离与纯化培养　

在无菌室内称取 25 g 酱腌菜腐败样品，放入

含有 225 mL 无菌磷酸盐缓冲溶液的均质袋中，置

于拍打式均质器内拍打 2 min 制成样品匀浆。将

样品匀浆进行 10 倍梯度稀释后，选取 3~5 个适宜

的稀释梯度样液，分别吸取 0.1 mL 样液涂布于营

养琼脂培养基和孟加拉红培养基上，将细菌于

37 ℃下培养 24~48 h，真菌于 28 ℃下培养 48~72 

h。培养完成后，观察并记录菌落形态，挑取典型

的单一菌落，采用平板划线法对菌落进行分离纯

化 2~3 次，对分离纯化后的腐败菌进行培养，于斜

面培养基中冷藏备用。

1.3.3　优势腐败菌的形态学特征观察　

对菌落形态特征进行观察并记录，参照李明

珠等［16］的方法鉴定菌株产气和产酸情况，参照谭

啸等［17］的方法对菌株进行革兰氏染色检验。

1.3.4　优势腐败菌的鉴定　

将 PCR 扩增产物送至生工生物工程（上海）股

份有限公司进行测序，将所得序列在 Blast数据库

上进行同源性比对 ，选取近似菌种的序列 ，用

MEGA 11.0软件构建系统发育树。

1.3.5　微生物回接验证　

分 别 吸 取 1 mL 浓 度 为 1×106 CFU/mL 的

5种腐败菌菌液，分别接种至装有 50 g酱腌菜样品

的无菌采样袋中，以不加菌液为空白对照组，密封

包装。将酱腌菜样品置于 38 ℃恒温培养箱中培

养 72 h，观察酱腌菜样品的腐败现象并测定 pH。

1.3.6　数据处理和分析　

在 Blast数据库上进行同源性比对，采用 Excel

绘制数据表，使用 MEGA 11.0 软件构建系统发

育树。

2　结果与讨论

2.1　α多样性分析

由表 1 可知 ，3 个样本微生物群落的覆盖

率>99.9%，表明酱腌菜样品测序结果可以代表微

生物群落信息的真实情况。Chao1 指数和 ACE 指

数越大，说明物种的丰富度越高；Shannon 指数越

大或 Simpson 指数越小，则说明物种的多样性越

高。由表 1可知，F_2样本中 ACE指数、Chao1指数

和 Shannon指数均最大，Simpson指数最小，说明微

生物群落的丰富度和多样性在腐败中期的酱腌菜

中最高，可能是腐败中期适合大部分微生物生长

繁殖，呈现了较为丰富的群落多样性。随后 ACE

指数、Chao1 指数和 Shannon 指数均出现不同程度

的下降，而 Simpson 指数上升，表明微生物群落在

酱腌菜腐败后期的丰富度和多样性下降。可能的

原因是：随着腐败时间的延长，一些有益菌（如乳

杆菌属、消化伴生乳杆菌属和乳球菌属）产生了大

量乳酸导致 pH 下降，使部分耐酸性较弱的微生物

死亡；腐败后期微生物产生的次级代谢产物（如邻

苯二甲酸二（2-乙基己基）酯、抗菌肽和乳酸链球菌

素）也会对微生物有抑制作用［18-20］；一些腐败菌产

生的毒素和酶，如不动杆菌属分泌的外膜蛋白、芽

孢杆菌属产生的异辛醇和毕赤酵母属分泌的蛋白

质毒素 ，会使其他微生物的生长繁殖受到抑

制［21-23］。综上所述，微生物群落丰富度和多样性在

酱腌菜腐败过程中呈现出先增后降的趋势。

2.2　物种分布柱状图

如图 1 所示，在门水平上，3 种样品中相对丰

度 较 高 的 前 5 个 细 菌 门 依 次 为 ：厚 壁 菌 门

（Bacillota）、假单胞菌门（Pseudomonadota）、子囊

菌门（Ascomycota）、放线菌门（Actinomycetota）和

拟杆菌门（Bacteroidota）。其中厚壁菌门和假单胞

菌门是不同样品的主要优势菌门，而子囊菌门是

次要优势菌门。随着腐败时间的延长，厚壁菌门

表 1　微生物群落的 α多样性分析

Table 1　Analysis of microbial community α-diversity

样品编号

F_1

F_2

F_3

观测到的基因数目/个

173 654

186 664

177 656

Chao1指数

175 487.459 0

187 791.609 2

180 626.167 0

ACE指数

175 797.564 4

187 570.218 5

180 511.761 3

Shannon指数

9.971 3

9.981 9

9.816 9

Simpson指数

0.998 9

0.998 7

0.999 7

覆盖率/%

99.91

99.98

99.95
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在腐败后期相对丰度明显提高，从腐败早期的

30.52% 提高至腐败后期的 92.13%；而假单胞菌门

在腐败早期和中期属于优势菌门，但其相对丰度

在腐败后期明显下降，从腐败早期的 69.33% 下降

至腐败后期的 1.96%。这与 Franco 等［24］的研究结

果类似，该研究团队发现厚壁菌门中绝大多数革

兰氏阳性菌是引起酱腌菜腐败的主要微生物。相

较而言，3 种样品的菌门组成在总体上大致相似，

但是相对丰度有很大差异，说明酱腌菜腐败过程

中，从未胀气到胀气再到消气阶段，优势菌门发生

了明显的动态变化，这与刁体伟等［25］的研究结果

相似。

如图 2 所示，在属水平上，3 种样品中相对丰

度 较 高 的 前 6 个 菌 属 依 次 为 ：不 动 杆 菌

属（Acinetobacter）、芽孢杆菌属（Bacillus）、乳杆

菌 属（Lactiplantibacillus）、消 化 伴 生 乳 杆 菌 属

（Companilactobacillus）、乳球菌属（Lactococcus）

和毕赤酵母属（Pichia）。不动杆菌属和芽孢杆菌

属是优势菌属，它们分别属于假单胞菌门和厚壁

菌门，广泛分布于水和土壤等生态环境中［26］，因

此，酱腌菜中的不动杆菌属和芽孢杆菌属可能来

源于土壤。此外，酱腌菜中还存在一些优势有益

菌属，如乳杆菌属、消化伴生乳杆菌属和乳球菌

属，它们可能来源于酱腌菜发酵原液［27］。随着腐

败时间的延长，不动杆菌属相对丰度明显下降，从

腐败早期的 28.62% 下降至腐败后期的 5.87%；而

芽孢杆菌属相对丰度在腐败后期明显提高，从腐

败早期的 2.25% 提高至腐败后期的 44.19%。敖晓

琳等［11］已证实造成泡菜“生花”的主要菌属为酵母

菌属和芽孢杆菌属，它们在酸性条件下更容易形

成膜醭，是引起泡菜在发酵过程中产膜的主要微

生物。而 Armitano等［28］发现不仅芽孢杆菌属能够

形成膜醭，不动杆菌属也能形成膜醭。在腐败过

程中，若芽孢杆菌属污染严重，通常会引起酱腌菜

样品汤汁浑浊、质构变软，还会导致“生花”现象的

发生［8］，这说明芽孢杆菌属相对丰度增加可能是

引起酱腌菜后期腐败的主要原因。

2.3　微生物群落组成的共线性关系

如图 3 所示，酱腌菜中的主要优势菌种为贝

莱斯芽孢杆菌（Bacillus velezensis）、鲍曼不动杆

菌（Acinetobacter baumannii）和消化伴生乳杆菌

（Companilactobacillus alimentarius）等，其相对丰

度分别为 42.53%、25.97%、21.86%。其中，贝莱斯

芽 孢 杆 菌 在 腐 败 后 期 样 本 中 的 相 对 丰 度

（39.69%）较大；而鲍曼不动杆菌和消化伴生乳杆

菌主要存在于腐败早期和中期样本中，且两者存

图 1　门水平上微生物群落的相对丰度

Fig. 1　Relative abundance of microorganisms at the phylum level 图 2　属水平上微生物群落的相对丰度

Fig. 2　Relative abundance of microorganisms at the genus level
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在较高的共线性关系。有研究表明，鲍曼不动杆

菌是一种需氧和非乳糖发酵条件要求严格的致

病菌［29］，可能是腐败后期氧气不足，从而导致鲍

曼不动杆菌相对丰度下降。此外，一些有益菌在

酱腌菜 3 个样本之间也存在共线性关系，如植物

乳植杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）和乳酸乳

球菌（Lactococcus lactis），其在发酵过程中产生的

乙酸和乳酸会使 pH 下降，从而抑制腐败菌的生

长繁殖［30］。贝莱斯芽孢杆菌属于耐酸细菌，能够

产生蛋白酶、淀粉酶和纤维素酶等物质，使其在

腐败后期营养物质缺乏的条件下继续生长繁殖，

所以其相对丰度较大［31］。

2.4　KEGG 功能基因预测分析

基于 PICRUSt2 软件进行 KEGG 功能基因预

测分析。由图 4 可知，新陈代谢（Metabolism）是 3

种酱腌菜样品中微生物基因的主要功能。同时，

对 3 种样品中不同菌群基因的二级功能层进行预

测分析，并比较组间基因数目差异，发现占比较大

的 前 4 个 为 ：全 局 和 总 览 图 谱（Global and 

overview maps）、碳水化合物代谢（Carbohydrate 

metabolism） 、氨 基 酸 代 谢 （Amino acid 

metabolism）和能量代谢（Energy metabolism）。菌

群通过这些代谢途径持续合成有机物质和各种功

能蛋白质，以获得能量来维持细胞活性，并不断生

长和繁殖，从而提高对外部环境的适应能力［32］。

结果表明，酱腌菜腐败环境中的微生物群落代谢

活动主要与碳水化合物代谢有关，而这些微生物

通过相关活性酶来参与碳水化合物代谢过程。

如图 5所示，能催化碳水化合物代谢的相关酶

系包含以下 4 类：氧化还原酶（auxiliary activities，

AAs）、类酯解酶（carbohydrate esterases，CEs）、糖苷

水解酶（glycoside hydrolases，GHs）和糖基转移酶

（glycosyl transferases，GTs）。其中，催化碳水化合

物代谢的相关酶主要以 AAs为主，AAs能够促进有

图 3　微生物群落组成的共线性关系

Fig. 3　Collinear relationship of microbial community composition
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毒害作用的过氧化物的分解，可以有效防止微生物

在新陈代谢中产生过量的过氧化氢，避免其对微生

物自身产生毒害作用［33］。

2.5　酱腌菜中优势腐败菌的形态学特征观察

采用平板划线法对腐败酱腌菜样品中的腐败

菌进行分离纯化，共获得 4 株细菌和 1 株真菌（编

号 A、B、C、D、E，统称 5 株腐败菌）。各菌株在显

微镜下的形态特征如图 6所示。菌株 A、C、D 的革

兰氏染色结果均为阳性（呈蓝紫色），菌体形态为

杆状；菌株 B 的革兰氏染色结果为阴性（呈粉红

色），菌体形态为杆状；菌株 E 为真菌，菌体形态呈

椭圆形球状。对所获得的 5 株腐败菌进行菌落形

态学特征观察、革兰氏染色镜检和葡萄糖产气产

酸试验，结果见表 2。

2.6　酱腌菜中优势腐败菌的鉴定

如图 7 所示，将 5 株腐败菌测序结果在 Blast

数据库进行比对后，发现 5株腐败菌 A、B、C、D、E分

别和 Bacillus velezensis、Acinetobacter baumannii、

Virgibacillus salarius、Bacillus pumilus、Pichia 

membranifaciens 聚为一类，同源性达 99% 以上。

故酱腌菜中腐败菌的鉴定结果为：菌株 A 为贝莱

斯芽孢杆菌，菌株 B 为鲍曼不动杆菌，菌株 C 为盐

枝芽孢杆菌，菌株 D 为短小芽孢杆菌，菌株 E 为膜

醭毕赤酵母。

2.7　微生物回接验证及腐败现象分析

将上述 5 株腐败菌回接到酱腌菜中，由表 3 可

图 5　碳水化合物代谢相关酶的注释柱状图

Fig. 5　Histogram of carbohydrate metabolism-related enzyme 

annotation

图 4　KEGG 功能基因预测分析柱状图

Fig. 4　Histogram of KEGG functional gene prediction analysis
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知，5 株腐败菌不会引起酱腌菜胀袋，而会引起酱

腌菜质构变软。其中贝莱斯芽孢杆菌、鲍曼不动

杆菌和短小芽孢杆菌是导致酱腌菜发臭和变软

的主要原因；贝莱斯芽孢杆菌会引起酱腌菜渗

水；鲍曼不动杆菌会造成酱腌菜发黑；而鲍曼不

动杆菌、短小芽孢杆菌和膜醭毕赤酵母会使 pH

升高。整体而言，酱腌菜的脆度都有所降低（变

软），主要是因为腐败菌通过产生胞外酶降解蔬

菜组织中的果胶，随腐败时间延长，pH 升高促使

果胶转化为果胶酸，从而引起组织结构变软［34］。

Moon 等［35］将毕赤酵母属接种到酱腌菜后，其质

地变软，主要原因是毕赤酵母产生的聚半乳糖醛

酸酶活性很高，导致果胶发生水解。有研究者［36］

在一些芽孢杆菌属的发酵试验中发现，此类菌株

产生的氧化还原酶可以降解黑色素及相关产物，

从而减少美拉德反应的发生，减缓酱腌菜的褐变

速度。彭鑫等［37］将腐败菌接种到湘味豆干中，也

发现芽孢杆菌会导致样品发臭，同时鲍曼不动杆

菌会引起样品质构变软。鲍曼不动杆菌、短小芽

孢杆菌和膜醭毕赤酵母引起 pH 升高，可能是因

为菌株在生长繁殖过程中会利用代谢产物乳酸

和乙酸，从而引起酱腌菜的 pH 升高。研究表明，

表 2　腐败菌的形态学特征

Table 2　Morphological characteristics of spoilage bacteria

菌株

编号

A

B

C

D

E

颜色

淡黄色

乳白色

淡黄色

淡黄色

乳白色

表面

湿润

较湿润

较湿润

湿润

较湿润

质地

不易挑起

易挑起

不易挑起

易挑起

易挑起

形状

不规则形状

圆形

圆形

不规则形状

圆形

菌落直

径/mm

2~5

1~3

0~1

3~6

1~3

边缘形状

不规则

规则

规则

不规则

规则

透明度

不透明

不透明

透明

半透明

不透明

隆起

度

隆起

隆起

扁平

隆起

隆起

革兰氏染

色结果

阳性

阴性

阳性

阳性

产气结果

不产气

不产气

不产气

不产气

不产气

产酸结果

产酸

产酸

产酸

产酸

产酸

细胞形态

杆状

杆状

杆状

杆状

椭圆形

图 6　腐败菌的菌落形态和菌体形态

Fig. 6　Colony morphology and cell morphology of spoilage bacteria
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一些芽孢杆菌和酵母菌在液体培养基中培养时，

开始形成膜醭时的 pH 高于 5.0，说明它们除了能

产生膜醭外还能引起 pH 升高，这一特性与能利

用乳酸和乙酸引起酱腌菜腐败的微生物相同，这

也是酱腌菜腐败的另一典型特征［24，38］。结果表

明，贝莱斯芽孢杆菌、鲍曼不动杆菌、盐枝芽孢杆

菌、短小芽孢杆菌和膜醭毕赤酵母是导致酱腌菜

变质的主要微生物。

表 3　腐败菌的回接试验结果

Table 3　Re-inoculation experiment results of spoilage bacteria

腐败菌

贝莱斯芽孢杆菌

鲍曼不动杆菌

盐枝芽孢杆菌

短小芽孢杆菌

膜醭毕赤酵母

对照组（未加菌种）

胀袋

-

-

-

-

-

-

渗水

+

-

-

-

-

-

变软

+

+

+

+

+

-

发黑

-

+

-

-

-

-

发臭

+

+

-

+

-

-

pH

3.7

3.8

3.7

3.8

3.9

3.7

注：“-”代表无明显变化；“+”代表变化明显。

图 7　5株腐败菌的系统发育树

Fig. 7　Phylogenetic tree of five strains of spoilage bacteria
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3　结论

作者采用高通量测序技术，分析了变质酱腌

菜在早期、中期、后期 3 个腐败阶段的微生物多样

性变化。结合菌落形态观察、16S rDNA/ITS 序列

鉴定及回接试验对酱腌菜中的腐败菌进行鉴定。

结果显示，微生物群落在酱腌菜腐败过程中呈动

态变化，主要优势腐败菌属为不动杆菌属和芽孢

杆菌属。筛选出的 5株腐败菌鉴定为：贝莱斯芽孢

杆菌、鲍曼不动杆菌、盐枝芽孢杆菌、短小芽孢杆

菌和膜醭毕赤酵母。回接验证结果表明，贝莱斯

芽孢杆菌、鲍曼不动杆菌和短小芽孢杆菌均会导

致酱腌菜发臭和软化；贝莱斯芽孢杆菌会导致酱

腌菜渗水；鲍曼不动杆菌会导致酱腌菜发黑；鲍曼

不动杆菌、短小芽孢杆菌和膜醭毕赤酵母均会导

致酱腌菜 pH 上升。

该研究通过高通量测序技术对腐败菌进行鉴

定，并通过回接试验证实了 5 株腐败菌的致腐能

力，分析了其动态变化对酱腌菜品质的影响，为揭

示酱腌菜中优势腐败微生物的致腐机理以及开发

有效的抑菌防腐保鲜技术提供理论依据。然而，

鉴于腐败过程的复杂性，仍需深入探究这些腐败

微生物的来源及其具体的致腐机制。后期可结合

前期研究成果和生产记录，追溯腐败菌的来源，重

点考察原料、加工环境及生产工具等因素的影响。

同时，针对腐败菌的生长特性，探索是否能通过调

整腌制时间、温度和盐分等条件来抑制其生长，以

期进一步提升酱腌菜的品质与安全性。
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