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摘  要 

本研究以全国6个不同省市的辣椒粉和1组花椒粉为研究对象，利用高通量测序技术对不同辣椒样本的微

生物菌群多样性进行分析。结果表明，综上所述，6组辣椒粉和1组花椒粉样本中除含有各自都有的物种

外，所共有的物种有46个，结合α多样性和β多样性分析可知，A_2组和C组的微生物种类丰度和多样性

优于其他5组。6组辣椒粉和1组花椒粉样本中共鉴定出5个门、6个纲、24个目、57个科和91个属，优势

菌门主要有变形菌门 (Proteobacteria) (84.27%) 、厚壁菌门 (Firmicutes) (8.93%)、放线菌门

(Actinobacteriota) (4.72%)和拟杆菌门(Bacteroidota) (1.5%)，优势菌属主要有泛菌属(Pantoea) 
(39.79%)、假单胞菌属(Pseudomonas) (20.01%)、葡萄球菌属(Staphylococcus)(3.08%)、不动杆菌属

(Acinetobacter) (2.72%)、芽孢杆菌属(Bacillus) (1.79%)、普罗维登斯菌属(Providencia) (1.44%)、
沙雷氏菌属(Serratia) (1.41%)、黄单胞菌属(Xanthomonas) (1.28%)和鞘氨醇杆菌属(Sphingobacterium) 
(1.23%)。 
 
关键词 

辣椒粉，高通量测序，细菌多样性 

 
 

Analysis of Bacterial Diversity in Chili 
Powder Using High-Throughput  
Sequencing Technology 
Xiaoyang Tang1,2 
1Central Research Institute, Masterkong Holding, Shanghai 
2Shanghai Kangshi Food Science and Technology Co., Ltd., Shanghai 
 
Received: Jun. 22nd, 2024; accepted: Jul. 23rd, 2024; published: Jul. 30th, 2024 

https://www.hanspub.org/journal/hjas
https://doi.org/10.12677/hjas.2024.147102
https://doi.org/10.12677/hjas.2024.147102
https://www.hanspub.org/


唐晓阳 
 

 

DOI: 10.12677/hjas.2024.147102 819 农业科学 
 

 
 

Abstract 
This study utilized high-throughput sequencing technology to analyze the microbial community 
diversity of different chili powder samples from six different provinces and cities across the coun-
try and one group of Sichuan pepper powder. The results indicate that, in summary, besides the 
species unique to each group, there are 46 species common across the six groups of chili powder 
and the one group of Sichuan pepper powder. Combined with α-diversity and β-diversity analysis, 
it is evident that the microbial species richness and diversity of group A_2 and group C are supe-
rior to the other five groups. In total, 5 phyla, 6 classes, 24 orders, 57 families, and 91 genera were 
identified in the six groups of chili powder and one group of Sichuan pepper powder. The domi-
nant phyla were Proteobacteria (84.27%), Firmicutes (8.93%), Actinobacteriota (4.72%), and Bac-
teroidota (1.5%). The dominant genera were Pantoea (39.79%), Pseudomonas (20.01%), Staphy-
lococcus (3.08%), Acinetobacter (2.72%), Bacillus (1.79%), Providencia (1.44%), Serratia (1.41%), 
Xanthomonas (1.28%), and Sphingobacterium (1.23%). 
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1. 引言 

辣椒是一种茄科辣椒属的灌木植物，辣椒因其独特的辣味而受到广大消费者的喜爱，是人们生活中

不可或缺的蔬菜及调味品[1]，主要种类有甜辣椒、朝天椒、小米椒和菜椒等[2]，富含多种维生素，且维

生素 C 的含量在蔬菜中名列前茅[3]，作为重要的蔬菜和主要的香辛料，辣椒除了食用价值外，还具有更

重要的经济价值，21 世纪以来，我国辣椒的种植规模和产量逐年提高，辣椒产业发展迅速，据世界粮农

组织统计，我国的辣椒产量约占全球辣椒产量的一半，是世界上产量最大的国家[4]。辣椒除了直接烹饪

外，还可腌渍、晒干，加工成辣椒粉和辣椒酱等[3]。 
高通量测序技术是新一代测序技术，具有高效和准确的优点[5]，常用于研究微生物多样性方面[6]，

目前，该技术已在农学、医学和食品等重要领域被广泛应用，尤其食品领域[7]-[9]，食品中含有多种丰富

的营养物质，在生产、销售和贮藏过程中，微生物的不断变化影响食品的品质和货架期，应用高通量测

序技术可鉴定出食品中微生物的组成和相对丰度，为食品保鲜提供一定的理论基础[10]。张睿艺[11]等通

过高通量测序技术分析不同品种辣椒发酵而成的辣椒酱中的真菌多样性，发现高通量测序技术可为筛选

辣椒酱中优势微生物提供基础。付为艺等[12]利用高通量测序技术探究夏季引起糟辣椒发生胀罐的微生

物，研究结果表明乳酸杆菌属是潜在的产气菌属，高通量技术为糟辣椒的安全质量控制研究奠定了基础。

钱杨等[13]采用高通量测序技术对不同蔬菜(萝卜、豇豆、辣椒和混合蔬菜)作为原料的四川泡菜中微生物

多样性进行分析，研究结果发现辣椒泡菜中微生物多样性最丰富，高通量测序技术为指导泡菜的可持续

发展及产业转型升级提供了一定的理论基础。 
目前，关于辣椒粉及其制品的微生物多样性尚未有研究报道，因此，本研究以全国 6 个辣椒主产地

的辣椒粉和花椒粉为研究对象，利用高通量测序技术对不同样本的微生物菌群多样性进行分析，并且花
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椒粉与辣椒粉的菌落组成也相似，以期为香辛料微生物的风险识别提供一套技术方法，有利于提高为香

辛料加工以及以香辛料为原料的美味食品的配方设计、工艺设计提供理论方法与数据支持，从而促进食

品安全和辣椒粉等香辛料用于食品深加工的进一步发展。 

2. 材料与方法 

2.1. 材料 

2.1.1. 样品采集 
主要从 6 个辣椒主产地和 1 个花椒粉产地采集样品(表 1)。 

 
Table 1. Different sources of chili powder 
表 1. 不同产地辣椒粉 

编号 产地 产品名称 产品配料 

A_1 山东省德州市 辣椒片 朝天椒 

A_2 吉林省长春市 辣椒片 辣椒 

B 湖南茶陵 农家干辣椒面(中辣)  

C 四川省自贡市 辣椒面 辣椒 

D 河北省廊坊市 干辣椒碎 干辣椒 

F 河南省驻马店市 花椒粉 花椒 

G 贵州省遵义市 红辣椒面 辣椒干 

2.1.2. 主要试剂和仪器 
E.Z.N.A.® Soil DNA Kit DNA 抽提试剂盒(美国 Omega 公司)；FastPfu Polymerase (北京全式金生物技

术有限公司)；ABI GeneAmp®9700 型 PCR 仪(美国 ABI 公司)；DYY-6C 电泳仪(北京六一生物科技有限

公司)。Illumina MiSeq 高通量测序委托上海美吉生物医药科技有限公司完成。 

2.2. 试验方法 

2.2.1. 样品 DNA 的提取 
采用 FastPure Stool DNA Isolation Kit (MJYH, Shanghai, China)基因组提取试剂盒提取辣椒粉和花椒

粉样品中微生物群落总基因组的 DNA，待提取完成后，使用 1%琼脂糖凝胶电泳检测其质量，使用

NanoDrop2000 (美国 Thermo Scientific 公司)测定 DNA 浓度和纯度。 

2.2.2. PCR 扩增 
以上述提取的 DNA为模板，使用携带 Barcode 序列的上游引物 338F (5’-ACTCCTACGGGAGGCAGC 

AG-3’)和下游引物 806R (5’-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3’) [1]对 16S rRNA 基因 V3~V4 可变区进行

PCR 扩增，PCR 反应体系为：5 × TransStart FastPfu 缓冲液 4 μL，2.5 mM dNTPs 2μL，上游引物(5 uM) 0.8 
μL，下游引物(5 uM) 0.8 μL, TransStart FastPfu DNA 聚合酶 0.4 μL，模板 DNA 10 ng，补足至 20 μL。扩

增程序如下：95℃预变性 3 min，27 个循环(95℃变性 30 s，55℃退火 30 s，72℃延伸 30 s)，然后 72℃稳

定延伸 10 min，最后在 4℃进行保存(PCR 仪：ABI GeneAmp® 9700 型)。扩增结束后采用 2%琼脂糖凝胶

电泳检测 PCR 扩增产物。 

2.2.3. IIIumina 文库构建和测序 
使用 NEXTFLEX Rapid DNA-Seq Kit 对扩增纯化后的 PCR 产物构建 DNA 文库，步骤分为 4 步：① 将
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IIIumina 官方接头序列添加到目标全区域外端；② 采用磁珠进行筛选并去除片段；③ 利用 PCR 扩增富

集文库模板；④ 磁珠回收 PCR 产物，得到最终的文库。最后使用 Illumina 公司的 Miseq PE300 平台进

行测序(上海美吉生物医药科技有限公司)。 

2.2.4. 试验方法 
Excel 2021 统计和计算数据，Origin 2021 软件作图，IBM SPSS Statistics 26 软件进行单因素分析，不

同字母表示显著差异不同(P < 0.05)。 

3. 结果与分析 

3.1. 不同产地辣椒粉的微生物群测序结果分析 

为评价不同辣椒粉样本的测序结果的充足性和合理性，通过比较各组间的稀释曲线和 shannon 指数

曲线(图 1)，发现 35 个辣椒样本中稀释曲线和 shannon 指数曲线末端均趋于平稳，且观测到的物种数量

(Sobs)随序列数增加而增多(图 1A)，表明样本的测序量充足且合理，同时微生物的新物种可能随着序列

数的升高而被观测到。其中 35 个辣椒样本中的 shannon 指数曲线趋势为先升高后趋于平稳(图 1B)。因此，

通过稀释曲线和 shannon 指数曲线分析可知，35 个样本的测序结果可进一步生物信息分析。 
 

 
Figure 1. Dilution curve (A) and Shannon index curve (B) 
图 1. 稀释曲线(A)和 Shannon 指数曲线(B) 

3.2. 不同产地辣椒粉的微生物群特征操作分类单位(OTU)分析 

由图 2A 可知，7 组样本中 A_2 组和 C 组的平均 OUT 数最高，分别为 154.2 和 150.8 个，其余组中

平均 OUT 数从高到底依次是 A_1 组：100.2 个，B 组：88 个，G 组：74.2 个，D 组：37.4 个，F 组最低，

仅有 35.4 个。花瓣图是统计多个样本中所共有和独有物种的一种手段[14]，如图 2B 所示，A_1 组、A_2
组、B 组、C 组、D 组、F 组、G 组特有的物种数分别为 27 个、132 个、19 个、229 个、5 个、30 个、9
个，此外，7 组样本中所共有的物种有 46 个。 

3.3. 不同产地辣椒粉的微生物群多样性分析 

α 多样性是度量样本含有多少微生物物种，及每个物种所占的比例，而 chao 1 和 shannon 指数可较

好反映物种的丰富度和均匀度，β多样性则是观察各样本的微生物群落组成差异。α多样性方面，由图 A 
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Figure 2. Average OUT number (A) and Petal diagram (B) 
图 2. 平均 OUT 数(A)和花瓣图(B) 
 

可知，A_2 组和 C 组的 chao 1 指数显著高于其他 5 组(P < 0.05)，且 D 组和 F 组的 chao 1 指数最低(图 3A)。
在 shannon 指数中同样观察到类似的结果(图 3B)，A_2 组和 C 组的 shannon 指数显著高于其他 5 组(P < 
0.05)。β多样性方面，由 PCoA 图可知，A_2 组和 C 组的聚类性优于其他组(图 3C)。结合 α 多样性和 β
多样性分析可知，A_2 组和 C 组的微生物种类丰度和多样性优于其他 5 组。 
 

 
Figure 3. Chao 1 index (A), Shannon Index (B), PCoA chart (C) 
图 3. Chao 1 指数(A)，Shannon 指数(B)，PCoA 图(C) 

3.4. 不同产地辣椒粉的微生物菌群结构分析 

6 组辣椒粉和 1 组花椒粉样本中共鉴定出 5 个门、6 个纲、24 个目、57 个科和 91 个属。在门水平方

面，样本中相对含量较高的门有变形菌门(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、放线菌门(Actinobacteriota)
和拟杆菌门(Bacteroidota)，4 种优势门的平均相对含量均大于 1%，分别为 84.27%、8.93%、4.72%和 1.5%，

D 组样本中无拟杆菌门，且厚壁菌门和放线菌门相对含量也较低，仅有 0.35%和 0.37% (图 4)。进一步在

属水平方面对辣椒粉样本种的微生物菌群结构进行分析，样本中相对含量较高的属有泛菌属(Pantoea)、
假单胞菌属(Pseudomonas)、葡萄球菌属(Staphylococcus)、不动杆菌属(Acinetobacter)、芽孢杆菌属(Bacillus)、
普罗维登斯菌属(Providencia)、沙雷氏菌属(Serratia)、黄单胞菌属(Xanthomonas)和鞘氨醇杆菌属
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(Sphingobacterium)，9 种优势属的平均相对含量均大于 1%，分别为 39.79%、20.01%、3.08%、2.72%、

1.79%、1.44%、1.41%、1.28%和 1.23%，D 组和 F 组中无葡萄球菌属、不动杆菌属和芽孢杆菌属等优势 
 

 
Figure 4. Composition and relative content of chilli pepper and Sichuan pepper powder samples at the phyla level 
图 4. 辣椒粉及花椒粉样本在门水平上的组成和相对含量 
 

 
Figure 5. Composition and relative content of chilli pepper and Sichuan pepper powder samples at the generic level 
图 5. 辣椒粉及花椒粉样本在属水平上的组成和相对含量 
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菌属，此外，还有 11.10%的细菌序列还未鉴定到属水平(图 5)。 
泛菌属(Pantoea)是属于革兰氏阴性菌，常见于植物内生菌，可有效减少致病菌对植物的侵害作用[15]，

柯红娇等[16]从番茄中分离除成团泛菌(Pantoe agglomerans) Ljb-2，对番茄黄化曲叶病毒病具有良好的拮

抗效果，同时提高番茄的品质和产量。假单胞菌属(Pseudomonas)广泛存在于植物根系土壤中，可通过产

生抑菌物质或调节植物相关抗性蛋白酶的表达的方式抑制病原菌[17]，常琳等[18]发现生防细菌 FD6 可产

生硝吡咯菌素，其可有效拮抗番茄灰霉病菌孢子萌发和菌丝的生长。在主要发现的菌属中，建议芽孢杆

菌属需引起关注，芽孢杆菌属包含致病菌和腐败菌，作为原料使用后，在后续加工过程中建议针对详细

的芽孢杆菌属种类，如蜡样芽孢杆菌、枯草芽孢杆菌、解淀粉芽孢杆菌等进行耐热性研究，通过挑战实

验、工艺验证等技术来测试和确保含辣椒粉等含香辛料食品的配方设计和工艺设计，保障食品质量安全。 

4. 结论 

综上所述，首次，在微生物菌群特征方面，6 组辣椒粉和 1 组花椒粉样本中除含有各自都有的物种

外，所共有的物种有 46 个；其次，在微生物群多样性方面，结合 α多样性和 β多样性分析可知，A_2 组

和 C 组的微生物种类丰度和多样性优于其他 5 组。最后，在微生物菌群结构方面，6 组辣椒粉和 1 组花

椒粉样本中共鉴定出 5 个门、6 个纲、24 个目、57 个科和 91 个属，优势菌门主要有变形菌门、厚壁菌

门、放线菌门和拟杆菌门，优势菌属主要有泛菌属、假单胞菌属、葡萄球菌属、不动杆菌属、芽孢杆菌

属、普罗维登斯菌属、沙雷氏菌属、黄单胞菌属和鞘氨醇杆菌属。本研究基于高通量测序技术对不同产

地辣椒粉的微生物多样性进行分析，填补了辣椒粉为代表的香辛料微生物多样性的研究空白，以期为香

辛料微生物的风险识别提供一套技术方法，从而促进食品安全和辣椒粉等香辛料用于食品深加工的进一

步发展。 
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