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浓香型白酒酒醅发酵过程中微生物群落 
结构演替及其与理化指标相关性

曾  波1，饶家权2，邹永芳2，文  静2，黄治国1,3，邓  杰1,3,*
（1.四川轻化工大学 酿酒生物技术及应用四川省重点实验室，四川 宜宾 644000；2.舍得酒业股份有限公司， 

四川 射洪 629000；3.中国轻工业酿酒生物技术及智能制造重点实验室，四川 宜宾 644000）

摘  要：为明确浓香型白酒酒醅中微生物群落结构的演替规律及其潜在功能，通过高通量测序技术解析酒醅微生

物群落在发酵过程中的动态变化，分析不同发酵节点的微生物群落与理化指标的相关性，并采用PICRUSt分析对

酒醅中微生物群落的功能进行预测。结果表明：厚壁菌门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）、放线菌

门（Actinobacteriota）、子囊菌门（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）是酒醅中的优势菌门，浓香型酒

醅中微生物以乳杆菌属（Lactobacillus）、芽孢杆菌属（Bacillus）、葡萄球菌属（Staphylococcus）、高温放线菌

属（Thermoactinomyces）、哈萨克斯坦酵母属（Kazachstania）、威克汉姆酵母属（Wickerhamomyces）、青霉属

（Penicillium）、假丝酵母菌属（Candida）、曲霉属（Aspergillus）、季也蒙酵母属（Meyerozyma）和德巴利酵

母属（Debaryomyces）为主，Lactobacillus、Kazachstania、Wickerhamomyces占绝对优势；相关性分析表明，还原

糖、淀粉含量与8 个细菌属呈显著正相关（P＜0.05），酸度、水分含量与10 个细菌属呈显著负相关（P＜0.05），

部分真菌与理化指标显著相关；PICRUSt分析表明，不同发酵节点的功能酶相对丰度差异显著，酒醅中的优势微生

物参与糖酵解、酸代谢、乙醇合成形成完整的代谢链，说明酒醅微生物群落的演替是不同发酵节点代谢差异的主要

原因。本研究分析了酒醅微生物的演替规律及其在发酵过程中参与的代谢，为白酒酿造微生物的代谢机制研究提供

一定理论基础。
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Structural Succession of Microbial Communities in Fermented Grains for Nongxiangxing Baijiu during the 
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Abstract: In order to clarify the succession pattern and potential functions of the microbial communities in fermented grains 
for Nongxiangxing baijiu, high-throughput sequencing was used to investigate the dynamic change of microbial community 
structure, and  the correlations between microbial community structure and physicochemical  indicators were analyzed 
at different  fermentation stages. Phylogenetic  Investigation of Communities by Reconstruction of Unobserved States 
(PICRUSt) was used to predict the potential functions of microbial communities in fermented grains. The results showed that 
Firmicutes, Proteobacteria, Actinobacteriota, Ascomycota, and Basidiomycota were the dominant phyla in fermented grains. 
The dominant genera were Lactobacillus, Bacillus, Staphylococcus, Thermoactinomyces, Kazachstania, Wickerhamomyces, 
Penicillium, Candida, Aspergillus, Meyerozyma, Debaryomyces, with Lactobacillus, Kazachstania and Wickerhamomyces 
being the absolutely dominant ones. The contents of reducing sugar and starch showed a significantly positive correlation 
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with 8 bacterial genera (P < 0.05). Acidity and moisture content showed a significantly negative correlation with 10 bacterial 
genera. Some fungi were significantly correlated with physicochemical  indicators. PICRUSt analysis showed  that  the 
relative abundance of functional enzymes was significantly different at different fermentation stages, and the dominant 
microorganisms in fermented grains participated in glycolysis, acid metabolism and ethanol synthesis to form a complete 
metabolic chain, indicating that the microbial community succession of fermented grains could be the major reason for the 
differences in metabolism at different fermentation stages. The findings of this study would provide a theoretical basis for the 
study of the metabolic mechanisms of microorganisms used for baijiu brewing.
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浓香型白酒是中国白酒的典型代表，具有窖香浓

郁、绵甜醇厚、香味协调、回味悠长等特征，深受消费

者青睐，其产量和销量比例占整个白酒行业的70%[1]。

酒醅是浓香型白酒生产的重要微生物来源之一，包括酵

母、霉菌、细菌在内的多种微生物对生产原料中大分子

有机物分解能力较强，其代谢产物也可以作为白酒呈香

物质的前体物，对白酒生产过程中香味物质的形成起关

键作用[2]。因此，对白酒酒醅中微生物群落结构的研究成

为近几年白酒领域的研究热点。

由于浓香型白酒发酵过程中窖内环境的变化，酒

醅微生物呈动态、有规律的演变 [3]。肖辰等 [4]通过对浓

香型酒醅细菌群落结构的演替规律研究发现，酒醅中乳

杆菌属（Lactobacillus）在发酵初期迅速增长，发酵中

后期相对丰度呈缓慢上升趋势，是酒醅中的绝对优势菌

属。田瑞杰等[5]采用宏转录组学技术对浓香型白酒窖池

酒醅微生物的差异表达基因进行研究，发现酒醅微生物

的代谢差异富集在RNA降解与糖酵解，且下层酒醅的

微生物对代谢活动的贡献最大，酒醅发酵过程中微生物

群落结构的组成不同，其代谢也会有所差异。Qian Wei
等[6]对酒醅与窖泥微生物在浓香型白酒发酵过程中有机

酸代谢的分工进行研究，结果表明，与乙酸、乳酸代谢

相关的酶主要富集在酒醅中，这些酸随后被窖泥菌群代

谢为己酸和丁酸，酒醅与窖泥微生物合力推动浓香型白

酒风味的形成。目前的研究主要是对酒醅发酵过程中的

微生物群落结构解析，许多研究表明，乳杆菌属、芽孢

杆菌属、片球菌属、地芽孢杆菌属等是酒醅中的优势细 

菌属[7-8]，哈萨克斯坦酵母属（Kazachstania）、热子囊菌

属（Thermoascus）、伊萨酵母属等是酒醅中的优势真菌

属[9-10]，但浓香型酒醅中微生物的代谢尚不清晰，对不同

发酵节点的浓香型白酒酒醅微生物的演替规律对代谢功

能的影响研究较少，对微生物结构的复杂性、多样性及

动态变化情况等方面认识不足。

本研究以四川某浓香型窖池不同发酵节点的酒醅作

为研究对象，测定酒醅样品发酵过程中理化指标的变化

规律，并借助高通量测序技术分析酒醅中微生物群落结

构，使用冗余分析（redundancy analysis，RDA）、相关

性分析研究微生物群落结构与理化指标的关联性，并利

用PICRUSt分析发酵过程中酒醅微生物群落代谢的差异，

旨在为明确浓香型白酒的酿造机理提供科学依据，及为酿

造过程中微生物的调控和代谢机制提供研究基础。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

酒醅样品：酒醅样品取自四川某浓香型白酒厂生产窖

池，每个样品分别于窖池的上、中、下3 层采集（图1）， 

合并混合均匀后作为该发酵节点的酒醅样品（约

200 g）。在60 d发酵期内，分别从同一窖池取发酵5、
10、15、20、30、40、50、60 d的样品。样品采集后暂存

于－20 ℃，并及时进行酒醅微生物基因组DNA提取和理

化检测，每个样品的理化指标检测3 次。

图 1 取样点示意图

Fig. 1 Schematic diagram of sampling sites
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E.Z.N.A.® Soil DNA试剂盒 上海晶诺生物科技有

限公司。

1.2 仪器与设备

AR2140电子天平 瑞士梅特勒-托利多仪器有限公司； 

DL-1电子万用炉 北京市永光明医疗仪器有限公司；

T100聚合酶链式反应（polymerase chain reaction，PCR）
仪、Mini-PROTEAN Tetra电泳仪 美国Bio-Rad公司；

PiCo21台式高速离心机 美国Thermo  Fisher公司；

NanoDrop2000 DNA含量测定仪 美国Illumina公司。

1.3 方法

1.3.1 酒醅理化检测方法

水分含量采用常压干燥法测定；酸度参照DB 34/T 
2264—2014《固态发酵酒醅分析方法》采用酸碱滴定法

测定；淀粉与还原糖含量采用菲林试剂法[11]测定。

1.3.2 酒醅DNA的提取

细菌根据E.Z.N.A.® Soil DNA试剂盒说明书进行DNA
提取，DNA浓度和纯度利用NanoDrop2000 DNA含量测

定仪进行检测，同时利用1%琼脂糖凝胶电泳检测DNA
提取质量。真菌根据十六烷基三甲基溴化铵法，将提取

的DNA加适量含10 ng/μL RNase的100 μL超纯水溶解，

37 ℃孵育1 h，分装2 管，置于－20 ℃保存备用。

1.3.3 PCR扩增

细菌用338F（5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3’）
和806R（5’-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3’）引物

对V3～V4可变区进行PCR扩增，扩增程序为：95 ℃
预变性3 min；95 ℃变性30 s、55 ℃退火30 s、72 ℃
延伸30 s，27 个循环；最后72 ℃延伸10 min。扩增体

系为20 µL：4 µL 5×FastPfu缓冲液、2 µL 2.5 mmol/L  
dNTPs、0.8 µL引物（5 µmol /L）、0.4 µL FastPfu
聚合酶、10  ng   DNA模板。真菌通用引物 I T S 1 F I 2
（ 5 ’ -GAACCWGCGGARGGATCA - 3 ’）和 I T S 2
（5’-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3’）用于真菌ITS序
列的扩增，序列长度205 bp。PCR扩增体系为：模板DNA 
100 ng，ITS1FI2（0.5 µmol/L）和ITS2（0.5 µmol/L） 

各2.5 μL，Premix Ex TaqTM Hot Start Version 12.5 μL，加

ddH2O补至25 μL。PCR程序：98 ℃预变性10 s；98 ℃
变性10 s、52 ℃退火30 s、72 ℃延伸30 s，33 个循环；

72 ℃延伸10 min，4 ℃保存[12]。全部样本按照正式实验

条件进行，每个样本3 个重复，将同一样本的PCR产物

混合后用2%琼脂糖凝胶电泳检测。参照电泳初步定量结

果，将PCR产物送至上海美吉生物技术有限公司进行测

序，用于后续分析。

1.4 数据处理

原始测序序列使用Trimmomatic软件质控，使用

FLASH软件进行拼接。使用UPARSE软件，根据97%的

相似度对序列进行操作分类单元（operational  taxonomic 

unit，OTU）聚类，并在聚类过程中去除单序列和嵌合

体。利用RDP classifier对每条序列进行物种分类注释，

比对Silva数据库（SSU123），参考京都基因与基因组

百科全书（Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes，

KEGG）数据库（https://www.kegg.jp/），采用PICRUSt
（https://cloud.majorbio.com/）工具对导入的OTU分类信

息文件进行在线功能预测，基于KEGG注释结果，将扩

增子序列变体（amplicon sequence variant，ASVs）与其

内参序列比对，把ASVs置入相应的参考树中，推断每个

ASV基因家族的拷贝数，预测每个ASV的基因含量，结

合MinPath确定每个样本基因家族的丰度；将基因家族信

息与KEGG数据库对应的功能进行比对，获得每个样本

的功能信息和丰度信息，绘制代谢途径，根据酶的丰度

信息绘制气泡图。利用Origin软件分析理化指标的变化规

律，酒醅理化数据用平均值±标准差表示，通过Origin软
件及R语言进行微生物群落的变化规律分析、理化指标相

关性分析并作图。

2 结果与分析

2.1 酒醅理化指标的变化规律

如图2所示，淀粉含量在发酵前期呈持续下降趋势，

30 d后趋于平稳，质量分数维持在7.8%，酒醅在发酵前

期淀粉含量较高，细菌、霉菌等迅速繁殖使得糖化酶活

力增高，导致还原糖含量升高，但还原糖含量变化在整

个发酵过程中呈下降趋势，可能是由于5 d后酵母菌等

大量兼性厌氧微生物大量繁殖，还原糖被迅速利用[13]。 

发酵后期微生物发酵能力减弱，还原糖与淀粉含量趋于

平稳；发酵初期，酒醅中淀粉含量较高，微生物在利用

淀粉时产生大量的热量，同时糖化作用会产生大量水

分，导致酒醅中的水分含量从发酵初期持续上升，水分

含量在60 d达到最高，为74.01%；同时适宜的水分可以

调节窖内温度和降低发酵酒醅的酸度，影响酒醅发酵的

质量[14]。酒醅中的有机酸是酒体重要的风味物质并且参

与酯化过程，适宜的酸度可以抑制部分有害杂菌的繁 

殖[15]。酸度在整个发酵过程中呈上升趋势，在30 d后趋于

平稳，60 d时酸度最高，为3.57 mmol/10 g，窖内厌氧与

兼性厌氧微生物代谢旺盛是酸度升高的原因之一。
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图 2 发酵过程中酒醅理化指标的变化

Fig. 2 Changes in physicochemical indicators of fermented grains 

during fermentation process

2.2 酒醅微生物群落结构的α多样性分析

经测序数据的处理，8 个酒醅样品共得到445 296 条
真菌有效序列和602 328 条细菌有效序列，由表1可知，

所有样品的覆盖率均达到99.84%以上，表明酒醅样品

的测序结果能反映微生物群落全部信息，经分析，酒

醅中的细菌OTU数量为134～481，真菌OTU数量为

135～293，说明在发酵过程中，细菌的物种丰富度高于

真菌。细菌Shannon指数为1.16～2.44，真菌Shannon指数

为1.42～2.04，Shannon指数用于衡量物种多样性，随着

发酵进行，酒醅中细菌的Shannon指数呈先升高后降低的

趋势，这与王鹏[16]、Zhang Yanyan[17]等研究结果相似，

这可能是酒醅发酵前期存在大量来源于大曲的微生物，

且酒醅营养丰富，适宜的酸度使酒醅微生物大量繁殖，

导致酒醅细菌多样性在10 d前增加，真菌的Shannon指数

变化较小。酒醅中细菌的Chao1指数呈先升高后降低的趋

势，而真菌的Chao1指数波动变化，表明酒醅发酵过程中

真菌和细菌的丰度在不断变化。

表 1 酒醅中微生物的α多样性

Table 1 α-Diversity of microbial communities in fermented grains

发酵
时间/d

细菌 真菌

OTU
数量

Chao1
指数

Shannon
指数

覆盖
率/%

OTU
数量

Chao1
指数

Shannon
指数

覆盖
率/%

5 186 215.09 1.32 99.99 159 162.35 1.58 99.98

10 481 498.64 2.44 99.84 207 227.16 1.82 99.99

15 362 435.24 2.34 99.86 163 203.46 1.63 99.96

20 306 378.79 2.23 99.94 135 141.24 1.42 99.98

30 264 297.15 2.02 99.97 293 298.71 2.04 99.99

40 198 278.13 1.35 99.99 156 159.68 1.56 99.97

50 164 265.13 1.29 99.98 189 196.29 1.77 99.99

60 134 254.76 1.16 99.99 277 289.96 1.98 99.96

2.3 酒醅发酵过程中细菌群落演替规律

如 图 3 所 示 ， 细 菌 群 落 中 的 厚 壁 菌 门

（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）、放线菌

门（Actinobacteriota）占主导地位；浓香型发酵酒醅

主要存在12 个优势菌属（相对丰度＞1%），分别为

Lactobacillus、芽孢杆菌属（Bacillus）、葡萄球菌属

（Staphylococcus）、假单胞菌属（Pseudomonas）、

unclass i f ied_f_Enterobacter iaceae、克雷伯氏菌属

（Klebsiella）、高温放线菌属（Thermoactinomyces）、

Kroppenstedtia、不动杆菌属（Acinetobacter）、片球菌

属（Pediococcus）等，在窖内发酵前期，Lactobacillus、
Baci l lus、Staphylococcus、Thermoact inomyces、
Weissella、Pseudomonas、Klebsiella等是优势细菌

属，B a c i l l u s和S t a p h y l o c o c c u s的相对丰度分别为

5.3%～13.9%和0.4%～15.6%，随着酒醅发酵进行，

Thermoactinomyces、Weissella的相对丰度迅速下降。发

酵15 d后，Bacillus、Staphylococcus等菌属的相对丰度

降低，Lactobacillus在发酵15～20 d相对丰度增加29%，

15 d后成为酒醅发酵过程中的绝对优势菌属（相对丰度＞

89.6%），Lactobacillus在酒醅整个发酵过程中占据绝对

的优势地位，相对丰度维持在47%以上，优势细菌属与

高江婧[18]、翟磊[19]等研究结果一致。
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图 3 细菌群落结构门水平（A）和属水平（B）组成分布

Fig. 3 Distribution of bacterial community structure at phylum (A) and 

genus (B) levels

2.4 酒醅发酵过程中真菌群落演替规律

如 图 4 所 示 ， 真 菌 群 落 中 的 子 囊 菌 门

（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）占主

导地位；浓香型发酵酒醅中主要存在12 个优势真菌属

（相对丰度＞1%），分别为Kazachstania、威克汉姆

酵母（Wickerhamomyces）、青霉属（Penicillium）、

u n c l a s s i f i e d _ f _A s p e r g i l l a c e a e、季也蒙酵母属

（Meyerozyma）、德巴利酵母属（Debaryomyces）、假

丝酵母菌属（Candida）、unclassified_f__Dipodascaceae、
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曲霉菌属（Aspergillus）、Thermoascus等。其中，

Kazachstania、Wickerhamomyces是浓香型白酒酒醅整个

发酵过程中的优势菌属，在发酵5～10 d Kazachstania
的相对丰度为47%～53%，10 d后开始降低，但始终

高于14%；Penicillium在发酵30 d相对丰度达到最高

（12%），与细菌群落结构不同的是酒醅发酵过程中

真菌存在多个优势菌属，Meyerozyma在发酵5～10、
40～60 d是优势菌属，Debaryomyces在10～15 d相对丰度

由0.4%增加到17.0%，Candida在10～15、40～60 d是优

势菌属之一，此外Aspergillus、Thermoascus、嗜热真菌

属（Thermomyces）等微生物均为浓香型白酒发酵过程中

的优势菌属。
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Fig. 4 Distribution of fungal community structure at phylum (A) and 

genus (B) levels

综上，浓香型酒醅细菌以Lactobacillus、Bacillus、
Staphylococcus、Thermoactinomyces为主，真菌以

Kazachstania、Wickerhamomyces、Penic i l l ium、

Meyerozyma、Debaryomyces、Candida、Aspergillus为
主，其中Lactobacillus、Kazachstania、Wickerhamomyces
占绝对优势。

由上述浓香型酒醅微生物群落演替规律可知，

酒醅发酵前期与后期的微生物群落结构存在明显差

异，1 5～20  d是微生物群落结构剧烈变化的时期，

Lactobacillus在发酵过程中相对丰度不断升高，该菌具

有较强的碳水化合物代谢能力，能够将糖类转化为乳

酸，这可能是酒醅发酵过程中酸度不断升高的原因，

同时乳酸能与乙醇通过酯化反应生成浓香型白酒关键

风味物质乳酸乙酯，还可以作为其他脂肪酸的底物[20]。

Kazachstania、Wickerhamomyces等真菌属在酒醅发酵过

程中保持较高的丰度，Kazachstania广泛分布于酸面团、

泡菜、青贮饲料等植物乳酸发酵过程，同化乳酸，并水

解葡萄糖醛酸苷作为异型发酵乳酸菌的代谢底物，促进

其利用果糖产乙酸[21]。Kazachstania也是浓香型白酒酒醅

微环境的标志性酵母种属之一，对浓香型白酒风味有重

要影响[22]。Jood等[23]研究发现，Kazachstania对酒体风味

的贡献主要体现在异丙醇和异戊醇。研究表明，浓香型

白酒的发酵过程主要是微生物间的共同发酵，通过互相

协调和抑制实现酿造过程中的微生物动态平衡[24]，微生

物在发酵过程中的演替使酒醅菌群代谢更完整，同时与

窖内酒醅的理化环境密切相关。

2.5 酒醅理化指标与微生物群落结构的相关性分析

根据微生物群落结构的组成，将不同发酵时间的

酒醅分为2 个阶段（5～15 d和20～60 d），通过相关性

分析阐明酒醅样品、发酵参数与微生物之间的关系。

如图5A、B所示，RDA结果显示了细菌群落与真菌群

落在样品中的分布，解释了不同发酵时期理化指标与

酒醅样品96.15%和65.27%的关系，说明样品的分布

与理化指标存在一定的相关性。水分、还原糖、淀粉

含量对浓香型白酒风味物质具有强烈影响 [25]，RDA表

明，发酵前期细菌群落和真菌群落主要受到淀粉与还

原糖的影响，Bacillus、Pseudomonas、unclassified_f_
Enterobacteriaceae、Kazachstania、Wickerhamomyces与
还原糖、淀粉含量呈正相关，发酵后期细菌群落和真菌

群落主要受到水分含量与酸度的影响，Lactobacillus、
Penicillium、unclassified_f_Aspergillaceae与水分含量、酸

度呈正相关，可见在浓香型白酒发酵过程中，发酵参数

的驱动力可能会影响微生物的组成结构。

为了解理化指标对优势菌属的影响，通过Spearman
系数评估微生物与理化指标的相关性，如图5 C、D

所示，水分含量、酸度与Lactobacillus呈显著正相关 

（ P ＜ 0 . 0 5 ），但与 1 0  个细菌属呈显著负相关 

（P＜0.05）；还原糖含量与Lactobacillus呈显著负相关

（P＜0.05），与Pseudomonas、Enterobacter等8 个细

菌属呈显著正相关（P＜0.05）；淀粉含量与Bacillus、
Staphylococcus等8 个细菌属呈显著正相关（P＜0.05）。

淀粉和还原糖含量与真菌中的Kazachstania呈显著正相

关（P＜0.05），与其他菌属呈负相关，但相关性未达到

显著水平，水分含量和酸度与Kazachstania呈显著正相关 

（P＜0.05），可见浓香型白酒发酵过程中的理化指标对

真菌群落的影响较小，相关性分析表明，酒醅的酸度、水

分、淀粉、还原糖含量与微生物菌群显著相关，有研究表

明，水分、还原糖、淀粉含量可作为酒醅微生物调控和香

气调控的指标，从而间接调节白酒的风味和品质，理化指

标对浓香型白酒风味物质的影响通过微生物代谢实现
[26]。
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图 5 酒醅发酵过程中理化指标与微生物相关性分析

Fig. 5 Analysis of correlation between physicochemical indicators and 

microbial communities

2.6 酒醅发酵过程中微生物代谢的变化

结合酒醅微生物物种注释结果和KEGG数据库绘制

代谢图，浓香型白酒酒醅发酵过程中微生物主要参与

的代谢包括糖酵解、乙醇合成、酸代谢等（图6A），

不同发酵时期的微生物群落组成结构不同，解析不同

发酵时期酒醅中微生物的潜在功能有利于了解发酵特

性，通过PICRUSt标记基因序列预测不同发酵阶段酒醅

微生物群落的功能酶及其丰度信息，并绘制气泡图，

如图6B所示，随Penicillium、Aspergillus相对丰度的增

加，糖原磷酸化酶（EC2.4.1.1）、磷酸葡萄糖变位酶

（EC5.4.2.2）、葡萄糖-6-磷酸异构酶（EC5.3.1.9）、果

糖二磷酸酶（EC3.1.3.11）等表达水平开始上调，这些酶

与淀粉代谢密切相关，这也解释了淀粉含量在发酵10 d后

迅速降低的原因，30 d后降低缓慢，淀粉会转化为乙醇，

可见前30 d是酒醅的主发酵期，发酵后期是微生物代谢

产物的平衡。Lactobacillus在酒醅发酵过程中丰度不断增

加，与之相关的磷酸甘油酸激酶（EC2.7.2.3）、磷酸甘

油酸变位酶（EC5.4.2.11、EC5.4.2.12）、磷酸烯醇式丙

酮酸（EC4.2.1.11）、丙酮酸激酶（EC2.7.1.40）以及乳

酸脱氢酶（EC1.1.1.27）多种酶的表达水平逐渐增高，表

明可能是由于酒醅中乳酸脱氢酶的高表达积累了大量乳

酸，使酒醅的酸度在发酵过程中不断升高，Lactobacillus

的存在可能影响糖酵解代谢过程中酶的表达。乙醛可以

由乙醇脱氢生成，脱氢酶作为产乙醛途径的关键酶，其

在发酵中期的表达有利于乙醛的积累及浓香型白酒的酸

代谢，该过程可能涉及Kazachstania、Sterigmatomyces的参

与，这些菌属能够分泌淀粉酶及纤维素酶，也能够在酒醅

发酵前期为其他微生物提供营养物质，同时与酵母之间的

相互作用影响原料的出酒率
[27]。

乙酰辅酶A是酸代谢途径中合成脂肪酸的关键前体物

质，醋酸辅酶A转移酶（EC2.8.3.8）是己酸代谢途径的关

键酶，该酶在发酵中期的表达水平较高，有利于浓香型

白酒主体风味己酸乙酯前体物质己酸的合成，该过程可

能涉及Bacillus、Staphylococcus等菌属的参与，Bacillus

是酒醅中的重要功能菌，为白酒酿造过程提供丰富的淀

粉酶或蛋白酶，对白酒风味物质具有重要影响[28]。黄治

国等[29]将芽孢杆菌应用于小曲酒发酵，降低了小曲酒的

高级醇含量。Staphylococcus能够丰富浓香型白酒的风

味，具有促进乙醇、醛类和酯类物质合成的潜力。通过

PICRUSt预测发现，糖酵解代谢相关的功能酶在发酵前

期较活跃，酸代谢相关的功能酶在发酵中后期较活跃，

并且这些酶与酒醅中的优势菌属相关，可见在发酵过程

中酒醅微生物的演替有利于浓香型白酒风味的形成。
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图 6 酒醅微生物参与的代谢（A）及其相关酶的丰度变化（B）

Fig. 6 Metabolism involving microorganisms in fermented grains (A) and 

changes in the abundance of associated enzymes (B)

3 结 论

本研究基于高通量测序技术研究浓香型酒醅微生

物的群落演替规律及潜在的代谢功能，结果表明：在

门水平，Firmicutes、Proteobacteria、Actinobacteriota、
Ascomycota、Basidiomycota是酒醅中的优势菌门，在属

水平，Lactobacillus是发酵15 d之后酒醅中的绝对优势

细菌属，Kazachstania、Wickerhamomyces是整个发酵过

程中酒醅的优势真菌属，细菌多样性随着发酵的进行

不断降低，真菌多样性在发酵过程中较为稳定，理化

指标与细菌群落的相关性更强；通过功能预测发现，

Penicillium、Aspergillus主要参与糖酵解代谢，该过程葡

萄糖被降解为丙酮酸，随后在厌氧条件下被Lactobacillus

还原成乳酸，Bacillus、Staphylococcus等涉及乙酸、丁

酸、己酸的代谢，Kazachstania、Sterigmatomyces等涉

及乙醇的合成，酒醅中微生物群落结构的变化影响糖酵

解、酸代谢、乙醇合成相关的酶，说明浓香型酒醅微生

物的演替规律与风味物质代谢密切相关，目前关于浓香

型酒醅微生物与风味物质代谢的机制尚不清晰，这将是

后期研究的重点。综上所述，本研究解析了浓香型白酒

酒醅微生物的演替规律及其功能预测，为深入研究酒醅

微生物在酿造过程中的作用提供了研究基础。
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