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多组学技术解析发酵水产食品风味形成 
机理研究进展

陈  剑1，王婉婉1，李  欢1，王飞飞1，傅玲琳1，董 科2，贾临宇2，王彦波1,*
（1.浙江工商大学食品与生物工程学院，浙江 杭州 310018；2.浙江工商大学东亚研究院 日本研究中心，浙江 杭州 310018）

摘  要：发酵水产食品风味形成机制复杂，制备和发酵过程中的原料、所用发酵剂以及设备和加工工艺中的多种微

生物相互作用，导致形成的风味成分种类多样，从单一层面对不同发酵水产食品风味成分解析较为困难。近年来，

通过利用对不同层面准确解析的组学技术，研究基因表达调控、蛋白质转录翻译及相互作用，并对代谢物进行定性

及定量分析，可用于明确特征风味成分，揭示风味形成机制。因此，多组学技术可以用于动态检测发酵过程中水产

品风味成分变化并解析风味形成机制、构建风味化合物代谢网络，探究风味相关微生物及酶作用关系。本文综述水

产品发酵中风味形成的主要代谢途径、多组学技术应用于解析水产品发酵过程中风味形成的研究进展，以及多组学

技术在发酵水产品风味研究中的重要作用。

关键词：多组学技术；水产品；发酵水产食品；风味形成；机理

Progress in Multi-omics Research on Flavor Formation Mechanism in Fermented Aquatic Foods

CHEN Jian1, WANG Wanwan1, LI Huan1, WANG Feifei1, FU Linglin1, DONG Ke2, JIA Linyu2, WANG Yanbo1,*
(1.School of Food Science and Biotechnology, Zhejiang Gongshang University, Hangzhou 310018, China; 

2.Center for Japanese Studies, Institute of East Asian Studies, Zhejiang Gongshang University, Hangzhou 310018, China)

Abstract: The mechanism of flavor formation in fermented aquatic foods is complex. The microbial interactions during 

the fermentation process leads to the formation of a variety of flavor components, so it is difficult to analyze the flavor 

components of fermented aquatic foods from a single perspective. In recent years, multiple-level omics which researches 

the regulation of gene expression, protein transcription and translation, protein-protein interactions, and the qualitative and 

quantitative analysis of metabolites has been applied to determine the characteristic flavor components and the mechanism 

of flavor formation in fermented aquatic foods. More broadly, omics can be used to build the metabolic network of flavor 

compounds and explore the relationship between flavor-related microorganisms and enzymes. This article reviews the main 

metabolic pathways involved in flavor formation in fermented aquatic products and recent progress in the application of 

multi-omics technology for analyzing flavor formation in aquatic products during fermentation and highlights its important 

role in the study of the flavor of fermented aquatic products.
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发酵水产食品是指以鱼类、虾类、蟹类和贝类等水

产品为原料，在微生物和酶的作用下，通过传统发酵技

术或现代发酵技术制得的具有特殊风味的食物，目前研

究较多的有虾酱、鱼露、蟹酱等。发酵水产食品风味物

质（滋味和挥发性风味化合物）是水产品品质和消费者

购买导向的重要指标[1]。但发酵过程中微生物代谢途径多

样、风味形成机制复杂、风味化合物成分组成多样，传

统研究手段难以对发酵水产食品风味进行准确解析与表

征。近些年，以不同组学技术为代表的系统生物学可从

整体水平，通过不同结构和功能的各种分子及其相互作

用，研究食品发酵过程中微生物群落代谢和功能对发酵

产品的影响，并表征香气成分和相关风味因子[2]。例如，

基于代谢组学的色谱、质谱技术以其高灵敏度、高分辨

率等特点已经用于分离检测发酵水产品中的风味物质；

基于新一代高通量技术的宏基因组学已成为揭示复杂微

生物群落的强大技术，可对水产品发酵过程中微生物进

行准确、快速分析，推动对水产品发酵机理的研究[3]。因

此，基于多组学技术检测得到的大量数据可阐明食品中

微生物组成对发酵风味品质的形成机理，解析其中优势

微生物菌相变化与特征风味的响应机制[4]。

1 发酵水产食品主要风味成分及形成途径

1.1 发酵水产食品中主要风味成分

传统发酵水产食品一般是将新鲜鱼、虾、蟹等水

产品和较高含量的食盐混合，其中的微生物会自发发酵

产生各种酶分解蛋白质和脂肪，从而产生复杂的代谢产

物，具有独特的风味[5]。发酵水产品的风味成分由滋味化

合物（游离氨基酸、呈味核苷酸）和挥发性化合物（醛

类、醇类、酸类等）组成[6]。不同种类水产品经发酵后主

要风味特征及风味化合物含量有很大差异。就微生物作

用而言，风味形成过程中具有重要作用的微生物对关键

特征风味及大多数风味物质形成起主导作用，具有较强

的相关性[7]。发酵水产食品中的菌群结构随着发酵进行不

断变化，鱼露、虾酱、蟹酱3 种水产发酵制品中的优势微

生物及主要风味成分如表1所示。3 种产品中优势门水平

微生物均有变形菌门及厚壁菌门；主要风味特征主要由

各种具有香气特征的小分子物质交互融合形成，造成产

品风味特征有较大差异。

表 1 发酵水产品优势微生物及主要风味成分

Table 1 Dominant microorganisms and main flavor components of  

fermented aquatic products

发酵水产品
种类

优势微生物 主要风味成分 参考文献

鱼露

门水平：厚壁菌门、变形菌门；
属水平：希瓦氏菌属、盐厌氧菌属、
嗜盐四联球菌属、假单胞菌属、

嗜冷杆菌属、泰氏菌属、肉食杆菌属

3-甲硫基丙醛（鱼腥味）、壬醛（鱼腥
味）、苯甲醛（坚果和杏仁香气）；

2-丁酮（乳香味）
[8-9]

虾酱

门水平：厚壁菌门、变形菌门、
蓝细菌门、拟杆菌门、放线菌门；
属水平：盐厌氧菌属、乳杆菌属、

链球菌属、海洋乳杆菌属

肉豆蔻酸乙酯（蜂蜜香气）、十六烷酸甲酯
（奶油味、蜡香气）、2-甲基丁酸乙酯（牛

乳香和果香）、苯甲醛（坚果和杏仁
香气）、戊二烯-3-酮和苯己酮（腥味）

[10]

蟹酱
门水平：厚壁菌门、变形菌门、
绿弯菌门；属水平：乳杆菌属、

葡萄球菌属、魏斯氏菌属

1-辛烯-3-醇（蘑菇、薰衣草、干草味）、
异戊醇（苹果、辛辣味）、苯甲醛（坚果和

杏仁香气）、壬醛（玫瑰、柑橘味）
[11-12]

1.2  风味主要形成途径

水产品原料中的大分子物质在微生物及原料中内

源酶作用下分解氧化[13]，产生糖类、氨基酸、脂肪酸等

初级代谢产物。这些初级代谢产物为微生物的生长和新

陈代谢提供原料，进一步产生具有挥发性的次级代谢产

物[14]。如图1所示，次级代谢产物的代谢途径可以分为

3 条。第1条途径是氨基酸代谢转化为各种醇类、醛类、

酸类、酯类和含硫化合物，是产生特征风味的重要途
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图 1 水产品发酵过程中风味形成的主要途径

Fig. 1 Main pathways of flavor formation during fermentation of aquatic products
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径，由转氨基作用形成的α-酮酸是氨基酸次级代谢途径

的重要产物。α-酮酸可以转化为醛或甲硫醇，醛类化合

物在各种氨基酸脱羧酶的作用下进一步还原为相应的醇

类化合物，而在脱氢酶的作用下，醛类又可生成酸类化

合物；由甲硫氨酸转氨作用生成的甲硫醇则被分解为各

种含硫化合物[15]。第2条途径是脂肪酶催化脂肪酸水解

生成醛、醇、饱和及不饱和脂肪酸。不饱和脂肪酸氧化

生成氢过氧化物需要过氧化自由基的催化，饱和脂肪酸

经过β-氧化生成乙酰辅酶A，β-酮酸脱羧生成甲基酮[16]。 

第3条途径是糖类（葡萄糖和半乳糖）通过美拉德反应生

成呋喃、酮类和酸类等挥发性风味成分。

2 发酵水产食品风味形成主要影响因素

2.1  发酵微生物

水产品发酵过程中，微生物的繁殖代谢及密切相

互作用是促进发酵水产食品风味物质形成的重要影响因

素，可以说，微生物是发酵水产食品的核心。原料中的

微生物能自发富集，以不同的原料进行物质代谢，促进

食品特殊风味及品质的形成。葡萄球菌可将支链氨基酸

分解形成具有风味的醛和羧酸[17]，酵母菌厌氧发酵可以

产生醇类，也可促进水产品中碳水化合物代谢产生的醇

类和酸类反应形成酯类等风味物质，同时代谢所产生小

分子物质可以促进乳酸菌的活动；另外，在肽聚糖水解

酶作用下细胞裂解促进发酵水产品中细胞质酶的释放，进

一步水解蛋白质、寡肽、脂质和脂肪酸等风味前体物质，

也可通过氨基酸的降解及一系列反应生成3-甲基丁酸及果

酸酯等特征风味物质[18]；而乳酸菌所产生的乳酸和4-羟基-

苯乳酸对酵母菌的生长有一定的抑制作用。这些微生物在

水产品中会形成共栖发酵，因此，通过对微生物多样性、

基因和代谢水平差异的多组学分析，鉴定出与特征风味成

分形成相关的微生物及其基因的转录和表达，可调控发酵

风味代谢过程中的关键“生物标志物”[19]。

2.2 酶活性

水产品发酵是一个复杂的动态过程，微生物酶与

内源性酶在促进风味前体物质蛋白质、脂质和碳水化合

物的分解中通常发挥不同作用，分工明确，协调发挥作

用。因此，相关内源酶活性与风味形成密切相关。蛋白

质首先在蛋白酶作用下水解成寡肽，寡肽经微生物产生

的酶分解生成对关键特征风味具有重要贡献作用的小肽

和游离氨基酸[20]。脂质在脂肪氧合酶的作用下被氧化，

而水解则是通过脂肪水解酶催化的。同样，在磷酸果糖

激酶、己糖激酶和丙酮酸激酶作用下，碳水化合物分解

代谢产生重要的中间风味物质丙酮酸。

为改善水产发酵制品风味，可以选择分泌高活性

脂肪酶和蛋白酶的微生物作为发酵剂或直接添加合适的

酶增强发酵机制。但是，外源添加酶制剂促进蛋白质水

解成本较高，目前已有学者通过接种能产生蛋白酶的菌

株达到间接添加外源酶的目的，并应用于水产品发酵。

Liu Xueqin等[21]从虾酱中分离能够产生蛋白酶的耐盐菌株

卤化硝化弧菌ST-1，分离得到的蛋白酶活性较为稳定，

可以水解各种天然蛋白质底物，并优先水解产生谷氨酸、

天冬氨酸、甘氨酸和亮氨酸等风味氨基酸以及具有抗氧化

活性的肽，提高虾酱品质风味。由此表明可以通过外源调

整相关微生物的数量和种类对酶活性进行调控。

2.3 发酵工艺

目前，传统的高盐发酵工艺和接种发酵剂或酒曲

低盐低温快速发酵工艺是发酵制备水产品的主要工艺，

发酵过程的不同条件决定了发酵系统中的微生物菌群和

微生态体系的变化方式不同，最终影响发酵水产品的口

感和产品质量。在常规传统发酵过程中，加入较高含量

的食盐会抑制水解酶活性，减弱微生物的生长繁殖活

动，使完成发酵所需时间较长，同时摄入较高含量的食

盐有害人体健康，不符合当前低盐饮食的趋势。在降低

盐含量的情况下，由于渗透压的降低和微生物生长速率

的增加，发酵时间将缩短，但低盐环境通常会导致腐

败微生物的快速生长繁殖，导致产品风味大打折扣[22]。 

王炳华等[23]采用气相色谱-质谱联用（gas chromatography-

mass spectrometry，GC-MS）分别测定由传统发酵法和

2 种不同的快速发酵法制备鳀鱼鱼露的挥发性成分，综合

感官评价结果表明，传统发酵法制备的鱼露风味成分丰

富，综合指标优于其他2 种发酵鱼露。因此，在现代发酵

设备及智能技术手段支持下，寻找最佳发酵工艺条件提

升水产品发酵风味是当前的研究热点。

采用低盐条件下通过外部添加有益微生物来加快

水产品的发酵技术已成为提升水产品发酵风味的有效手

段。王悦齐等[24]以腌干带鱼为研究对象，对比接种3 种不

同抗氧化乳酸菌和不接种任何发酵剂进行发酵，测定产

品的抗氧化指标及不同发酵时间带鱼中游离脂肪酸含量

和挥发性物质正己醛含量，主成分分析结果表明，抗氧

化乳酸菌可抑制不饱和脂肪酸的氧化，减少正己醛的产

生，避免正己醛含量过高产生哈喇味，影响产品风味。

Li Chunsheng等[25]从传统鱼露中分离出1 株耐盐菌株鼠

疫四联球菌YL9-5（Tetragenococcus muriaticus YL9-5）

并接种于低盐鱼露中发酵，与未添加发酵剂相比，接种

T. muriaticus YL9-5发酵的低盐鱼露中挥发性风味化合物

含量更高，中后期占据优势地位的四联球菌属微生物代

谢导致腐败微生物的相对丰度较低，同时促进了低盐鱼

露挥发性风味化合物含量的升高。表明添加有效发酵剂

对低盐条件下发酵水产品风味改善具有重要促进作用。
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3 解析发酵水产食品风味形成的组学技术

近几年，基于高通量基因测序扩增子分析，组学技

术在探索传统发酵食品中微生物群落动力学和功能表征

中发挥了重要作用，多组学技术联用已成为更深入研究

发酵食品潜在分子机制的重要手段（图2）[26]。

?

图 2 多组学技术在解析发酵水产食品风味中的作用

Fig. 2 Role of multi-omics in analyzing the flavor of fermented 

aquatic foods

3.1 宏基因组学

目前对发酵食品微生物群落研究已经逐渐由实验室

条件下传统方法的分离培养等手段转为广泛采用宏基因

组测序技术，通过对微生物基因组和功能基因信息重建

可以对微生物在物种水平上实现准确分类，从而更加全

面地研究微生物群落结构和功能基因多样性[27]。

Zang Jinhong等[28]利用宏基因组测序对酸鱼发酵过程

中特征风味化合物的形成途径及与风味形成相关的关键

微生物进行研究，结果表明，糖酵解是产生丙酮酸的主

要途径，催化相关酶的微生物各不相同；乙酰辅酶A有

4 条主要产生途径，主要相关微生物包括肠球菌、乳酸杆

菌及片球菌等；乳酸菌、葡萄球菌等促进乳酸形成，而

假单胞菌和酵母菌则会消耗乳酸；有9 种与乙酸形成相关

的催化酶，酸鱼发酵过程中具有完整的β-氧化和脂氧合

酶途径；苯乙醇、苯甲醛和3-甲基-1-丁醇是特征风味中

含量较高的醇、醛类物质；酯类主要由羧基酯酶、醇脱

氢酶和醇酰基转移酶催化合成，与风味形成相关的酶丰

度较高的微生物主要是细菌属，表明细菌在发酵酸鱼风

味形成中具有重要作用，基于宏基因组数据表明，特征

风味的产生是各种微生物协同作用的结果。

3.2 宏转录组学

宏转录组学可以揭示特定时间和空间下的活跃菌群

和筛选高表达活性功能基因，关联代谢组学可以表明发

酵食品中的风味有关形成因子。Duan Shan等[29]利用宏转

录组测序揭示发酵虾酱中各种细菌的基因表达水平，在

目、科、属和种水平上，代谢最活跃的分类群为乳酸杆

菌目、肠球菌科、四联球菌属和嗜盐菌，宏转录组测序

确定的主要KEGG代谢途径，除了全局代谢途径外，磷

酸戊糖途径最为活跃，其次是嘌呤和嘧啶代谢途径，另

外，甘油酯代谢、在细菌各种代谢中起关键作用的丙酮

酸代谢和与氨基酸向葡萄糖的主动转化有关的糖异生途

径也非常活跃，这表明嗜盐菌可能主要通过有氧代谢参

与虾酱的发酵。然而，由于细胞活性调节通常发生在蛋

白质水平，因此，宏转录组通常和蛋白质组结合，用于

研究微生物群落的功能及活动。

3.3 蛋白质组学

现代蛋白质组学用于在发酵水产食品的整体水平上

收集蛋白质组成信息，结合基因组信息从氨基酸序列中

识别编码相关蛋白质的基因，并预测蛋白质的功能，可

研究微生物代谢机制和生化反应途径，调节生物体生命

活动规律[30-31]。因此，蛋白质组学可以全面分析水产食

品不同加工条件过程中品质的变化[32-33]。Ji Chaofan等[34]

采用基于高效液相色谱-串联质谱的蛋白质组学方法将鱼

露发酵过程中生理和代谢特征与系统发育多样性联系起

来，共鉴定出2 175 种蛋白质，主要由变形菌门、厚壁菌

门和放线菌门产生，其中有600多种蛋白质与基础代谢有

关；在链球菌、芽孢杆菌、埃希氏菌和假交替单胞菌中

鉴定出63 个与氨基酸降解相关的蛋白，这表明这些菌株

在发酵过程中促进特殊风味的形成；鉴定出转氨酶主要

来自链球菌属和酸性硫杆菌属，醇脱氢酶主要来自葡萄

球菌，醛脱氢酶主要来自芽孢杆菌属。蛋白质组的信息

促进了微生物代谢模式的表征。

3.4 代谢组学

水产品中的挥发性成分具有成分组成多样、各组分

含量低、相互间易发生生化反应等特点，对水产品质量和

整体风味有重要影响。自20世纪末提出以来，代谢组学以

捕捉不同因子导致的生物过程中细微变化的能力而被广泛

应用，近年来已经快速发展的有营养代谢组学[35]、微生物

代谢组学[36]、环境代谢组学[37]等。代谢组学可研究发酵过

程中挥发性成分的变化规律、动态检测发酵过程中产生的

风味物质，可以反映相关微生物的新陈代谢及发酵工艺条

件对食品感官、风味的影响。同时也可对生物胺、亚硝酸

盐等有害物质及其他有益物质进行监控和分析，为水产品

发酵产物的质量和安全性提供参考依据。

代谢组学可以动态检测发酵过程中产生的风味物

质。李春生等[38]采用GC-MS技术对传统发酵0、1、3、

6、12 个月的鱼露挥发性成分进行研究，共检测到54 种

挥发性化合物，除了酮类化合物含量呈下降趋势，其他

类化合物含量总体呈现逐渐上升趋势，而含氮化合物的
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总含量随着发酵时间延长无明显变化。Zhu Wenhui等[39] 

对发酵1、2、3 年的虾酱中气味物质变化进行分析，共检

测出89 种挥发性化合物，发酵时间对氮、无机硫化物以

及醇的芳香族成分有显著影响，但对氢化物、烷烃和有

机硫化物影响不大，不同发酵时间的虾酱样品整体香气

不同。Kleekayai等[40]对不同发酵时间下2 种泰国传统虾

酱Kapi Ta Dam和Kapi Ta Deang发酵过程中的挥发性成分

进行研究，在Kapi Ta Dam和Kapi Ta Deang中分别检测到

56、54 种挥发性化合物，在所鉴定的挥发性物质中，含

氮化合物、芳香族化合物和醇类是发酵虾酱中的主要挥

发性物质，其中含氮化合物中吡嗪含量最为丰富，对于

香气和气味的形成非常重要。同样，代谢组学可揭示不

同发酵剂引起的风味物质变化。Zhou Yueqi等[41]将从传统

发酵产品中分离得到的清酒乳杆菌LS1（Latilactobacillus 
sakei  LS1）、植物乳杆菌LP1（Lactiplantibacil lus 
plantarum LP1）和食窦魏斯氏菌WC1（Weissella cibaria 

WC1）3 种菌株用于鲭鱼低盐发酵生产鱼露，通过固相

微萃取-GC-MS（solid phase microextraction-GC-MS，

SPME-GC-MS）技术结合相对气味活度值检测分析发酵

过程中的关键风味化合物，发现多不饱和脂肪酸氧化降

解产物醇类和脂质氧化产物醛类是乳酸菌发酵生产鱼露

中的主要挥发性化合物。Wang Yueqi等[42]使用基于超高

效液相色谱四极杆飞行时间质谱法的比较性代谢组学方

法结合等效定量和味觉活性值评估传统发酵鱼露的味道

及风味品质，表征发酵过程中代谢物特征，46 种代谢物

被确定为鱼露营养和感官品质的关键因素，该研究表明

代谢组学方法对鱼露风味品质的表征是可靠的，有助于

从新的视角扩大对鱼露品质的研究。Chen Daian等[43]利用

核磁共振技术代谢组学结合多元数据分析，系统分析蟹

酱发酵过程中代谢物随时间的变化，三甲胺产量可以作

为蟹酱的新鲜度指标，也表明基于核磁共振的代谢组学

方法与多元数据分析相结合，可以为蟹酱发酵提供有效

的重要参考信息。

3.5 感官组学

简单的定性及定量分析难以准确描述各种具有感

官属性的香气物质对水产品特征香气的贡献。分子感官

科学又称为感官组学，可以在分子水平上利用多学科交

叉技术对食品中滋味物质进行精确定性及定量分析，对

水产品风味品质及感官特点给予客观评价，有效从复

杂的混合物中选择和评价关键气味活性物质，并通过

模型体系和描述性分析验证对整体滋味进行重现[44-45]。

Wang Yueqi等[46]利用GC-MS技术分析表明，发酵过程中

羰基化合物和醇类是鱼露中主要的挥发性化合物，并利

用分子感官组学气味活度值筛选出12 种关键风味物质；

同时对发酵过程中微生物进行宏基因组分类，门水平

上，变形菌门和厚壁菌门在发酵过程中起主导作用，盐

球菌属、盐厌氧菌属、盐单胞菌属和黄曲霉属是属水平

上的优势菌，微生物与风味物质间的相关性分析表明，

盐球菌属、盐厌氧菌属、盐单胞菌属和黄曲霉属也是与

风味形成相关的核心微生物；结合多组学数据建立挥发

性风味物质代谢通路图，各种转氨酶参与鱼露发酵过程

中微生物代谢，产生醇类和其他挥发性化合物，鱼露中

的酯类化合物主要来自有机酸和醇类在羧酸酯酶和三酰

基甘油脂肪酶作用下缩合而成，增加了鱼露的果香味和

甜味。

3.6 多组学技术联用

仅应用基因组学或转录组学不能完整描述生命活动

规律，因为即使来自DNA的信息被转录成mRNA，蛋白

质也可能不具有生物活性。另一方面，产生的代谢物或

蛋白质可以来自微生物或食品成分，性质高度不稳定，

需要特定的收集、处理或保存方法来保持其完整性。

因此，至少需要2 种组学技术才能更全面反映生物系统 

信息[47]。多组学技术已经应用于医学领域研究单基因遗

传病[48]、肿瘤药物敏感性预测[49]及抑郁症[50]等疾病，可

以深入探索生命过程和疾病形成机制，并识别与疾病发

展相关的分子标志物[51]。在食品领域中，多组学技术已

经应用于白酒酿造发酵中微生物基因表达、调控、代谢

物间的关系研究[52]、解析酱香型大曲风味物质的形成[53]

等，对于发酵水产类食品，多组学技术联用追踪并表征

风味成分，探究风味形成机制，对促进产品品质定向调

控研究起到了重要作用。

3.6.1 研究优势微生物关联特征风味变化

多组学数据得到的结果维度差异较大，整合和计算

高通量数据是多组学技术分析的关键，整合分析模型主

要可分为线性模型、树模型和网络模型[54]。多组学数据

整合分析主要有基于统计方法的数据整合分析，包括双向

正交偏最小二乘（two-way orthogonal partial least squares，

O2PLS）、偏最小二乘（partial least squares，PLS） 

法等。在数量一致、样本一一对应的情况下，与发酵水

产品风味相关的组学数据矩阵通常利用O2PLS进行建模

分析，通过对有潜在关联的微生物和代谢物数据集合进

行预测，可探究微生物群落与风味物质的相互关系。

Lü Xinran等[55]使用高通量测序检测锦州虾酱发酵过程中

细菌群落变化，SPME-GC-MS用于检测挥发性化合物

的变化，并建立关于虾酱发酵过程中细菌属与挥发性化

合物之间的O2PLS关系模型，结果表明，假交替单胞菌

属、葡萄球菌属和海洋杆菌属是虾酱发酵过程中风味化

合物形成的3 个重要属，不同发酵阶段的整体风味特征也

不同；假交替单胞菌属与酮类、醇类和酯类等挥发性化

合物呈正相关；葡萄球菌属与醛类和酸类呈正相关；海

洋杆菌属与醛类和吡嗪类呈正相关。假交替单胞菌属主
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要通过产生脂肪氧合酶促进不饱和脂肪酸氧化，最终产

生短链的醛、酮、酸等小分子化合物[56]。葡萄球菌属，

如木糖葡萄球菌也可以促进鱼肉蛋白质降解，产生大量

小分子肽和氨基酸，并促进脂肪氧化产生酸类[57]。Yao 

Yunping等[10]基于宏基因组学对由不同部位发酵的北塘

虾酱（Beitang shrimp paste，BSP）的微生物多样性进行

研究，结果表明，BSP的微生物群落在属水平上以四联

球菌为主，虾肉发酵而成的BSP微生物多样性最低；采

用电子鼻对BSP进行香气判别，结果表明，长链烷烃和

氮氧化物是重要的香气成分；通过GC-MS代谢组学共检

测到65 种挥发性化合物，吡嗪、苯甲醛和苯乙醛是主要

风味物质；由全虾发酵的BSP风味物质最丰富，主要是

由于盐厌氧菌属、链球菌属、短波单胞菌属和乳酸菌属

与2,5-二甲基吡嗪和2,3,5-三甲基吡嗪的特征香气呈正相

关，对香气形成具有促进作用；四联球菌属与虾肉发酵

中的乙酸、癸酸、棕榈酸等酸性成分呈正相关，并构成

独特的风味成分；短单胞菌属和利诺杆菌属与虾肉发酵

的BSP香气成分呈负相关，导致香气较弱。

3.6.2 定向调控风味物质及产品品质

多组学技术可对风味形成相关因子进行追踪和表

征，通过对数据的整合分析可以有目的地调整相关微

生物及酶的含量，或添加增强风味的物质，实现定向提

升发酵水产品品质。Tepkasikul等[58]从传统鱼露中筛选

出1 株具有较强生物胺降解能力的芽孢杆菌（Bacillus 
piscicola FBU1786），经鉴定属于嗜盐乳酸菌属，基因

组测序表明，存在Cu2＋结合氧化酶编码基因，将该菌株

接种于模拟鱼露中发酵，结果表明，添加Cu2＋可以提

高B.piscicola FBU1786对组胺的分解能力。Zhou Xuxia

等[59]将大蒜、生姜、肉桂和八角4 种香料的乙醇提取物

接种到鲭鱼中发酵制备鱼露，研究4 种香料对鱼露发酵

生物胺积累的影响，大蒜和八角乙醇提取物显著降低

了鱼露中生物胺含量，并对产胺菌活性具有较强抑制

能力。Gao Ruichang等[60]从传统虾酱中分离出1 株具有

高蛋白酶活性的菌株，并鉴定命名为海洋扁平球菌XJ2

（Planococcus maritimus XJ2），P. maritimus XJ2在低温

条件下具有较高的酶活性，接种P. maritimus XJ2提高了

发酵鱼露的氨基态氮含量，减少了鱼腥味，促进了鱼露

风味的形成。

4 结 语

发酵水产食品的风味形成主要来自于体系内多种

微生物及酶的作用。在水产品发酵体系中，表型信息从

核酸转移到蛋白质和代谢物。从定量角度来看，蛋白质

和代谢物丰度是基因丰度和转录活性共同作用的结果。

然而，使用单一的组学技术并不能保证准确概述水产品

发酵过程。多组学技术可研究发酵水产食品的风味代谢

过程中起到关键作用的功能微生物，涉及从基因组学到

转录组学到蛋白质组学到代谢组学的发酵机制，以此研

究发酵水产食品风味化合物的形成及代谢途径；另外，

通过代谢组学、多肽组学等分析发酵水产品的营养、感

官、功能及安全特性；最终通过数据整合建立这2 个部

分之间的联系，以反映生物体和环境在特定阶段的相互

作用结果。目前的研究主要集中在鱼露、虾酱等产品的

传统发酵工艺和现代发酵工艺对比上，产品种类较少；

多组学得到的数据具有高维度、数据稀疏、异质性的特

点，会影响算法模型的精确度。未来需要采用有效、高

效的整合方法或算法模型对组学数据进行统一整合，挖

掘多组学数据中隐含的知识和规律；同时在对水产发酵

食品风味研究中可结合人工智能及机器学习算法提高风

味检测灵敏度及准确性。多组学技术联用和新兴学科的

发展将是发酵水产食品研究的趋势。
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