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浓香型白酒窖泥的真核菌群结构分析 
 

孟雅静，张会敏，王艳丽，梁金辉，周庆伍，王银辉，刘国英，何宏魁，李安军 
（安徽省固态发酵工程技术研究中心，安徽亳州 236820） 

摘要：本研究采用 Illumina 高通量测序分析浓香型白酒新老窖池池壁泥与池底泥真核菌群结构。老窖池底泥的 6 个样本中只有 1

个样本扩增并测序成功，说明老窖池池底泥真菌含量非常少。门水平上，窖泥的绝对优势门均为 Ascomycota（98.80%~63.14%），新

老池底泥真菌组成更相似，新老池壁泥真菌组成更相似。属水平上，新窖池底泥中 Candida 占绝对优势（82.79%），老窖池底泥中只

有 Candida（97.24%），新老池壁泥的真菌组成更接近且更丰富，优势属包括 Candida（11.99% vs 3.72%）、Pichia（3.69% vs 5.09%）、

Aspergillus（4.87% vs 4.41%）等。老窖池底泥的 pH 值（5.69）、铵态氮（2.54 g/Kg）、乙酸（689.97 mg/Kg）和 K+（1252.19 mg/Kg）

含量最高；新窖池底泥总酯（7.12 mg/g）最高。聚类分析显示池底泥真核菌群的聚类效果更集中。冗余分析（RDA）表明，Ca2+与池

底泥真核菌群呈强烈正相关，解释度最高（45.9%），具极显著贡献（p<0.01），说明 Ca2+含量对池底泥的真核菌群组成具有重要作用。 

关键词：浓香型白酒；池壁泥；池底泥；真核菌群；理化性质  

文章篇号：1673-9078(2020)05-96-103                                           DOI: 10.13982/j.mfst.1673-9078.2020.5.014 

Eukaryotic Community Structure of Strong Flavor Baijiu Mud 
MENG Ya-jing, ZHANG Hui-min, WANG Yan-li, LIANG Jin-hui, ZHOU Qing-wu, WANG Yin-hui,  

LIU Guo-ying, HE Hong-kui, LI An-jun 
(The Center for Solid-state Fermentation Engineering of Anhui Province, Bozhou 236820, China) 

Abstract: Illumina high-throughput sequencing was used in this study to analyze the eukaryotic community structure of bottom-pit-mud 

(BPM) and wall-pit-mud (WPM) of the young or old mud pits of Chinse strong-flavor Baijiu (CSFB). Only 1 of the 6 old BPM samples was 

successfully amplified and sequenced, indicating that the content of fungus was very low. At the phylum level, Ascomycota showed absolute 

predominance in pit mud (98.80%~63.14%), and the fungal composition of BPM in the new and old pits were very similar. At the genus level,  

Candida showed absolute predominance in young BPM (82.79%) and in old BPM (97.24%), with the WPM of the old and young pits having 

similar fungal composition and high fungal richness, with Candida (11.99% vs. 3.72%), Pichia (3.69% vs. 5.09%), Aspergillus (4.87% vs. 

4.41%) as the dominant genera. The BPM of the old pits had the highest pH (5.69), ammonium nitrogen content (2.54 g/Kg), acetic acid content 

(689.97 mg/Kg) and K+ content (1252.19 mg/Kg), while the total ester content (7.12 mg/g) was the highest in young BPM. Cluster analysis 

showed that the cluster effect of the fungal communities in BPM was greater. Redundancy analysis indicated that Ca2+ content had a strong and 

positive correlation with BPMs (45.9% explanation, significant contribution at p<0.01), indicating the important role of Ca2+ content in 

eukaryotic community composition of BPM. 
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浓香型白酒的发酵是在窖池中进行的，发酵的原

材料包括粮食、大曲、水、辅料等等。其风味物质的

形成是各种微生物共同作用的结果，比如来自大曲、 
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窖泥、水、空气中的菌群等[1]。不过，酒醅菌群是白

酒发酵的主体，现已知酒醅中的细菌主要来自于窖泥，

真菌主要来自于大曲[2]。大曲中的真菌，比如曲霉属

是大曲中的优势属，产酶能力比较强，能够分泌葡萄

糖氧化酶、糖化酶、蛋白酶；假丝酵母是生香酵母，

可以产生酯化酶，促进酯类物质的生成，对白酒风味

的形成具有重要作用[3,4]。窖泥中真菌主要有假丝酵

母、毕赤酵母属、曲霉属、丝孢酵母属、马拉色氏霉
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菌属、嗜热子囊菌属等[5]。 
目前对浓香型白酒风味的研究主要集中在窖泥原

核菌群的研究[6]。窖泥中含有大量的细菌，窖泥原核

菌群的组成和多样性对窖泥质量起重要作用[7]。不过，

目前对窖泥真菌的研究很少，比如只有易彬等[8]通过

平板计数法研究了泸州老窖不同窖龄窖泥的霉菌与酵

母菌变化，得到了不同窖龄的窖壁泥和窖底泥的霉菌

数量均较少，其中窖底泥的霉菌数量略低于窖壁泥；

而100年和40年窖龄的窖壁泥和窖底泥基本上检测不

出酵母菌。根据窖泥和大曲主要菌群的组成可知，大

曲中含有大量的霉菌和酵母菌等[3]，多数为好氧真菌

和兼性厌氧真菌，主要在酒醅发酵过程的前期进行好

氧呼吸[9]，而窖泥菌群中的芽孢杆菌[10]和产甲烷菌[11]

等，为兼性厌氧细菌和绝对厌氧细菌，主要在发酵后

期起作用[12]。所以两者的生存条件不同，很难在一起

生长。酒醅中含有大量的真菌，酒醅与窖泥又是相互

影响的，窖泥中的真菌与细菌的共存很可能会影响窖

泥质量。因此有必要了解，窖泥中真核菌群的分布情

况，及其与理化性质之间的关系。 
窖池的池壁泥和池底泥所处的理化环境差异很

大。池底泥常年处于发酵过程所形成的黄水的浸泡中，

更偏向为厌氧环境；而池壁泥中氧气的含量更多，其

所处的环境直到发酵后期才有可能为厌氧状态。在实

际生产环境中，可以发现池壁泥中更容易存在肉眼可

见的霉菌，也说明了池壁泥与池底泥的差异。池壁泥

与池底泥中真菌的分布规律，及其与理化性质之间的

关系是一个很值得探讨的问题。 
本研究从安徽省某知名浓香型白酒公司分别选取

新老窖池的池壁泥和池底泥，研究了其理化性质、真

菌菌群分布特征及其两者之间的关系，试图解释池壁

泥与池底泥真核菌群组成差异与窖泥质量的关系，为

窖泥的改良提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

窖泥样本取自安徽某知名浓香型白酒企业。两组

新老窖泥样本分别取自6年窖龄的新窖池和50年以上

窖龄的老窖池各 6 个。池底窖泥取样方法为三点取样

法，在窖池底部的中心点、角点及两点连线的中点各

取一块 5 cm×5 cm×2 cm 的窖泥混匀后作为一个窖池

的池底泥样本。六个老窖池的池底泥标注为

BPM-o1~BPM-o6； 6 个新窖池的池底泥标注为

BPM-y1~BPM-y6。 
池壁泥采取四点取样法，在 4 面池壁的最高黄水

水位线中心点各取一块 5 cm×5 cm×2 cm 的窖泥混匀

后作为一个池壁泥的样本。六个老窖池的池壁泥标注

为 WPM-o1~WPM-o6；6 个新窖池的池壁泥标注为

WPM-y1~WPM-y6。 

1.2  主要仪器与试剂 

FE20 pH 计，梅特勒-托利多仪器（上海）有限公

司；TU-1901/UV-9000 紫外-可见光分光光度计，上海

元析仪器有限公司；Agilent6890 气相色谱仪（配

CP-WAX 57 CB 色谱柱 50 m×0.25 mm×0.2 μm），美国

Agilent 公司；Acquity UPLC 液相色谱（配 PDA 二极

管阵列检测器和 Waters HSS T3 色谱柱 100 mm×2.1 
mm×1.8 μm），美国 Waters 公司；ICS5000+离子色谱

仪（配 ICS-5000+-DC 电导检测器），ThermoFisher 公
司；Omega 土壤 DNA 提取试剂盒（D5625），Omega 
bio-tek 公司；其他试剂为国产分析纯。 

1.3  方法 

1.3.1  窖泥理化性质 
窖泥 pH 值采用 pH 计检测，窖泥与去离子水按

1:5 质量体积比混匀[13]；水分采用烘干法[14]；铵态氮

采用紫外分光光度法检测[15]；总酯含量采用滴定法[16]。 
乙醇、有机酸和酯采用气相色谱标准曲线法检测，

将新鲜窖泥与 15%的甲醇按 1:9 质量体积比混匀，

10000 r/min 离心 5 min，取上清液用 0.22 μm 针孔式滤

膜过滤，取 1 µL 滤液，以 1 mL/min 的柱流速，在进

样口温度为250 ℃，分流比为30:1的条件下分流进样。 
乳酸采用液相色谱标准曲线法检测，将新鲜窖泥

与去离子水按 1:9 质量体积比混匀，10000 r/min 离心

5 min，取上清液用 0.22 μm 针孔式滤膜过滤，取 1 µL
滤液，流动相为 KH2PO4（0.02 M），0.1 mL/min 的柱

流速，在 208 nm 波长检测，柱温箱 30 ℃。 
可溶性 K+与 Ca2+浓度采用离子色谱仪标准曲线

法检测，将新鲜窖泥与去离子水按 1:9 质量体积比混

匀，30 ℃超声处理 40 min，10000 r/min 离心 5 min，
取上清液过 0.22 μm 滤膜。取 25 µL 进样，柱流速为 1 
mL/min，柱温为 30 ℃，甲基磺酸水溶液（20 mM）

为流动相，等浓度洗脱。 
1.3.2  DNA 提取与 Illumina 高通量测序 

使用 Omega 土壤 DNA 提取试剂盒（D5625）提

取窖泥 DNA。委托上海派森诺生物科技股份有限公司

进行 Illumina MiSeq 高通量测序。引物为：ITS5F
（5’-GGAAGAAAAGTCGTAACAAGG-3’）和 ITS1R
（5’-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3’），扩增ITS1区。 
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1.3.3  测序数据处理与统计学分析 
通过 QIIME 软件（v1.8.0）检查和剔除嵌合体的

序列。按 97%的相似度进行 OTU 划分，每个 OTU 中

丰度最高的序列为代表序列。采用 UNITE 数据库

（Release 5.0）对 OTU 代表序列进行注释，然后进行

序列量拉平处理。使用 QIIME 软件分别对每个样本计

算 Coverage、Shannon、Chao1 等多样性指数。使用 R
软件对 Weighted UniFrac 距离矩阵进行 NMDS 分析，

使用 QIIME 软件，对 Weighted UniFrac 距离矩阵进行

UPGMA 聚类分析，并使用 R 软件进行可视化。使用

SPSS（25.0）对窖泥理化因子进行方差分析（ANOVA）。

通过 Canoco 5 分析窖泥理化因子与其菌群组成之间

的 RDA（Redundancy Analysis）相关性。 

2  结果与讨论 

2.1  窖泥样本的理化性质分析 

四组窖泥样本中，老窖池池底泥（BPM-old）的

pH 值、铵态氮和 K+含量显著高于其它三组窖泥，甄

攀[17]对不同窖龄的窖泥生态因子研究表明 100 年窖龄

窖泥的 pH 值、铵态氮和 K+含量均高于 20 年窖龄的

窖泥，与本研究的趋势一致。本研究中 BPM-old 的 pH
值高于 BPM-young ， WPM-old 的 pH 值高于

WPM-young，且池底泥 pH 值>池壁泥 pH 值，与任道

群等[18]研究的不同窖龄窖壁泥的 pH 值均低于窖底泥

的结果相一致。 
表1 新老窖池池底泥和池壁泥的理化性质 

Table 1 The physicochemical properties of BPM and WPM from old and young pits 
参数 BPM-old BPM-young WPM-old WPM-young 
pH 5.69±0.45A 4.65±0.52C 4.35±0.36D 3.93±0.32E 

水分/% 42.51±0.019A 39.42±0.023C 40.69±3.38B 42.80±1.65A 

铵态氮/(g/kg) 2.54±0.39A 1.26±0.18C 1.24±0.16D 1.00±0.15F 

乙醇/(mL/kg) 8.26±3.31A 20.07±5.08C 19.70±3.23C 17.83±4.82C 

己酸/(g/kg) 6.86±2.26A 6.44±3.58B 2.84±0.36D 3.33±0.54C 

乙酸/(mg/kg) 689.97±106.64A 247.04±64.72C 483.64±90.02E 249.33±56.19C 

丁酸/(g/kg) 1.88±0.30D 1.13±0.34B 1.29±0.58C 2.39±0.92E 

乳酸/(g/kg) 10.72±5.71A 28.80±13.90C 26.41±6.99C 27.28±7.15C 

己酸乙酯/(mg/kg) 63.60±20.37B 172.43±153.00B 54.69±19.17A 116.27±64.53C 

乳酸乙酯/(mg/kg) 11.38±8.10A 26.46±20.86B 16.19±9.54B 28.14±13.51C 

乙酸乙酯/(mg/kg) 113.31±136.81A 72.92±33.86A 101.36±26.24A 148.77±120.25A 

K+/(mg/kg) 1252.19±113.41A 978.75±136.75C 118.55±19.19E 96.00±18.55E 

Ca2+/(mg/kg) 1171.77±414.85A 1742.96±835.71A 337.04±200.87C 442.69±280.44C 

总酯/(mg/g) 3.57±1.32A 7.12±3.25E 2.19±0.49C 2.86±0.91B 

注：同行数据标注不同大写英文字母的表明具有显著差异，p<0.05，下同。 

BPM-old 的水分显著高于 BPM-young，而与两组

池壁泥的水分相比不具有显著性差异，除了

BPM-young 的水分<40%，其它三组均>40%，与廖作

敏等[19]研究成熟窖泥的水分一般在 40%以上的结果

一致。老窖泥的水分含量高于新窖泥可能与窖泥在循

环发酵过程中泥土的颗粒细度发生变化、窖泥中亲水

性物质的含量升高等有关[20]。BPM-old 的铵态氮含量

显著高于 BPM-young，WPM-old 的铵态氮含量显著高

于 WPM-young，且池底泥中铵态氮含量>池壁泥中铵

态氮含量。四组窖泥样本相比，WPM-young 中乙酸乙

酯的含量较其它三组最高，但不具有显著性差异。

BPM-old 中己酸含量高于 BPM-young，WPM-old 中

己酸含量高于 WPM-young，且新老窖池池底泥的己

酸含量均高于新老窖池的池壁泥。BPM-old 中乙酸含

量显著高于其它组，而乙醇和乳酸显著低于其它组；

BPM-young 中总酯含量显著高于其它组，且乙醇、乳

酸、己酸乙酯和乳酸乙酯也相对较高。WPM-young
中丁酸显著高于 WPM-old，而新老窖池池底泥中丁酸

不具有显著性差异。池底泥中可溶性 K+和 Ca2+浓度均

显著高于池壁泥，这与唐玉明等[21]研究泸州老窖的窖

泥特性结果一致。发酵过程中产生的黄水会渗透进池

底窖泥中，黄水中的乳酸与池底泥中的钙反应形成可

溶性 Ca2+，池壁泥中的 Ca2+也会随着黄水一起流入池

底泥中，导致池底泥中的 Ca2+含量显著高于池壁泥。

而有研究表明新窖壁泥的 Ca2+含量显著低于 40 年窖

龄窖壁泥（p<0.05），新窖底泥的 Ca2+含量显著低于

40 年及以上窖龄窖底泥（p<0.05）[18]，这与本研究结

果相反。这可能与不同地区地理环境不同，窖池窖泥
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理化性质存在差异有关，也可能与制作窖泥所使用的

粘土材料差异有关。 

2.2  窖泥真核微生物群落的 α多样性 

通过 Illumina Miseq 高通量测序，得到 678501 条

平均长度为 164 bp 的优质序列，平均 26775~47828 条

/样本。对所有样本十次抽平（subsample）取平均四舍

五入后，得到 23834~23904 条序列/样本。OTU 聚类

（97%相似度）得到 3907 个 OTU，平均 88~265 个

OTU/样本。每个样本的测序覆盖率（Coverage）大于

99%，说明测序数目足够，测序序列可以代表其菌群

组成。平均 95.4%（92.6%~99.9%，未包括两个极低

值 70.4%和 70.6%）/样本的序列得到注释（门、纲、

目、科、属），只有 4.6%的序列无法得到注释。与池

底泥相比，池壁泥中真菌的 Chao1 指数和 OUT 数目

更高，说明池壁泥中的真菌的菌种数更高；新老窖池

相比，新窖池窖泥中的真菌丰度更高；四组窖泥样本

相比，老窖池的池底泥中真菌丰度最低，老窖池的 6
个池底泥样本中只有一个样本高通量测序成功，其余

5 个样本根本无法正常扩增出 ITS1 序列（表 2 备注），

进一步说明老窖池池底泥的真菌非常稀少，老窖池池

底泥的理化环境不适宜真菌生存。新老窖池的池壁泥

真核菌群的 Shannon 指数相当，两者显著大于池底泥，

说明池壁泥中真菌菌群的丰度和多样性远远大于池底

泥。 

表2 4组窖泥样本的真核微生物群落丰度和多样性参数 

Table 2 The eukaryotic community richness and diversity indices of 4 groups of PM samples 

参数 BPM-old* BPM-young WPM-old WPM-young 

优质序列数目 43914 38261±4928 37640±6450 29864±2921 

Coverage/% 99.41 99.53±0.15 99.72±0.12 99.67±0.17 

OTUs 数目 88 183.83±22.75A 211.17±42.66 B 241.50±19.41C 

Chao1 index 238.18 362.48±36.08A 687.79±122.30C 718.13±52.68D 

Shannon index 0.58 1.63±0.45A 4.75±0.36C 4.92±0.42D 

注：*表示此组样本量为 1。 

2.3  窖泥真核微生物群落的 β多样性 

 
图1 四组窖泥样本中6个门的相对含量 

Fig.1 Relative abundances of the 6 phyla in 4 groups of PM.  

注：“Others”包括其余门和未注释到门的 OTU，BPM-old

的样本量为 1。 

对 OTU 注释，共得到 6 个门，如图 1 所示。定

义>1%的门为优势菌门。Ascomycota（子囊菌门）在

四组窖泥中均为优势菌门，两组池底泥中 Ascomycota
的比例相当（98.80% vs 97.33%），两组池壁泥中相比，

老窖池池壁泥的含量（63.14%）显著低于新窖池的池

壁泥（92.59%）。Basidiomycota（担子菌门）和

Zygomycota（接合菌门）在老窖池池壁泥中的相对含

量最高（17.37%，6.55%），新窖池池壁泥次之（4.05%，

2.32%），两组池底泥中最少（BPM-old（0.44%，0.02%），

BPM-young（1.67%，0.02%）。以上 3 种门在泸州老

窖窖泥中也同样存在，且 Ascomycota 为优势菌门[5]。

Chytridiomycota、Rozellomycota、Glomeromycota 在

四组窖泥中含量为 0~0.32%，为稀有菌门。 
对 OTU 注释，共得到 210 个属，其中含量>1%

的属共 18 个，为优势菌属，如图 2 所示。其余非优势

菌属和未知菌归为“Others”，“Others”含量的多少与属

水平上的注释度直接相关。四组窖泥样本相比，老窖

池池底泥（BPM-old）的注释度最高（97.24%），然后

依次为新窖池池底泥（BPM-young，94.92%）、老窖

池池壁泥（WPM-old，61.00%）和新窖池池壁泥

（WPM-young，37.02%）。以上说明新窖池池壁泥中

未知真菌最多，老窖池池底泥中未知真菌最少。四组

窖泥相比，老窖池池底泥的真菌非常稀少，其真菌组

成与新窖池池底泥比较接近；两组池壁泥的真菌组成

更接近；池壁泥的真菌多样性远远大于池底泥。两组

新老池底泥的真菌组成相对单一，假丝酵母属

（Candida）的含量最高（97.24% vs 82.79%）；老窖池

的池底泥中只有极少量的假丝酵母属（6 个老窖池池

底泥样本只有一个样本高通量测序成功），而新窖池的

池底泥中含有更高丰度的毕赤酵母属（Pichia，
7.04%）、生丝毕赤酵母属（Hyphopichia，3.90%）、掷
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孢酵母属（Bullera，1.19%）。两组新老窖池的池壁泥

菌群组成相对更丰富，老窖池的池壁泥中马拉色氏霉

菌属（Malassezia，7.66%）的丰度更高，其次为嗜热

子囊菌属（Thermoascus，6.60%）、毕赤酵母属（Pichia，
5.09%）、曲霉属（Aspergillus，4.41%）、假丝酵母属

（Candida，3.72%）等等；而新窖池的池壁泥中假丝

酵母属（Candida，11.99%）的丰度更高，其次为青霉

属（Penicillium，5.41%）、曲霉属（Aspergillus，4.87%）、

毕赤酵母属（Pichia，3.69%）等等。 

 
图2 四组窖泥样本中18个优势属的相对含量 

Fig.2 Relative abundances of the 18 dominant genera in 4 

groups of PM. 

注：“Others”包括其余属和未注释到属的 OTU，BPM-old

的样本量为 1。 

浓香型白酒酿造主要微生物为酵母菌、霉菌和细

菌。霉菌在白酒生产发酵中能够产生大量的葡萄糖淀

粉酶[22]，可以将原料中的淀粉降解为还原糖供酵母菌

直接利用，促进酵母菌的生长繁殖，进而产生更多的

酒精。四组窖泥样本中老窖池池壁泥的真核菌群相对

丰度最高，霉菌与酵母菌的种类最多，因此产生的乙

醇相对较多；而新池底泥中相对丰度超过 1%的均为

酵母菌属，因此产生的乙醇相较其他组最多。假丝酵

母（Candida sp.）是一类能形成假菌丝、不产生子囊

孢子的酵母，在发酵过程中假丝酵母产酒精能力低于

酿酒酵母[3]，所以老池底泥中乙醇量也是最少的。白

酒发酵过程中，产酯能力强的酵母有：汉逊酵母、毕

赤酵母、假丝酵母。已有研究表明产酯酵母能以有机

酸为养料，在酯酶参与下合成酯类[1]。假丝酵母在发

酵过程中能够产生脂肪酶[23]，是合成己酸乙酯和乙酸

乙酯的关键[24,25]。四组窖泥样本中新池底泥的毕赤酵

母属和假丝酵母属相对丰度较高，且乙醇、己酸和乳

酸含量也较高，所以己酸乙酯与乳酸乙酯的含量相对

较高；老池底泥中假丝酵母属的相对丰度最高，且乙

酸含量最高，所以产乙酸乙酯的含量也相对较高。 

 

 
图3 新老窖池池底泥和池壁泥样本菌群weighted unifrac 

NMDS（a）和weighted unifrac distance UPGMA（b）分析图 

Fig.3 Analysis of the OTU composition of old/young BPM and 

WPM based on weighted unifrac NMDS (a) and weighted 

unifrac distance UPGMA (b) 
采用基于 weighted unifrac 的距离矩阵对 19 个窖

泥样本的真核菌群进行 Nonmetric Multidimensional 
Scaling（NMDS）聚类分析，如图 3a 所示。四组窖泥

共 19 个样本的真核菌群的聚类结果显示，新老窖池池

底泥的真核菌群聚类在一起，非常集中；新老窖池池

壁泥的真核菌群相对聚类更分散，新窖池池壁泥的真

核菌群聚类相对集中。表明新老窖池池底泥的真核菌

群结构差异性最小，而老窖池池壁泥的真核菌群结构

差异性最大。对 19 个窖泥样本基于 weighted unifrac
距离矩阵进行 Unweighted pair-group method with 
arithmetic means（UPGMA）聚类分析，如图 3b 所示。

新老窖池池底泥的真核菌群聚类最集中，新窖池池壁

泥次之，老窖池池壁泥的聚类最分散，与 NMDS 聚类

结果一致。两种分析结果均表明池壁泥的真核菌群的

丰度和多样性要高于池底泥（图 2）。众所周知，窖泥

中栖息着大量的厌氧菌[2]，其环境处于缺氧状态，是

不利于好养型的真菌生存的，池壁泥要比池底泥接触

的氧气多，因此，池壁泥的真核菌群相对丰度要高于

池底泥。 
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2.4  窖泥理化性质与真核菌群的冗余分析

（RDA，Redundancy Analysis） 

 
图4 RDA（Redundancy Analysis）关联分析窖泥理化因子与真

核菌群之间的关系图（箭头表示理化因子与微生物群落结构之

间关联性的方向与大小） 

Fig.4 Redundancy analysis of the PM physicochemical factors 

and PM eukaryotic communities. (The arrows indicate the 

direction and magnitude of the correlation) 

如图 4 所示为窖泥样本中的理化因子与窖泥真核

菌群 OTU 之间的 RDA 关联分析图。图中箭头的长度

代表相关性的大小，中心点和窖泥菌群点之间的连线

与箭头的夹角，锐角表示窖泥菌群与相应的理化因子

呈正相关，钝角表示负相关。图中两个主成分的总解

释度为 82.34%，但是两个坐标轴上的解释度相差悬

殊，主要集中在坐标轴 1（73.57%）。以横轴为分界点，

左侧主要为新老窖池的池壁泥，右侧主要为新老窖池

的池底泥。BPM-old 与 BPM-young 分布最集中，进一

步说明其组内差异很小，均一度比较高，与图 3 结论

一致。由图 4 可知 Ca2+、己酸和总酯的值与池底泥的

真核菌群呈强烈正相关，说明 Ca2+、己酸和总酯对池

底泥的真核菌群组成影响最大。使用互动向前选择

（Interactive Forward Selection procedure）程序验收表

1 中理化因子（共 14 个因素），发现 Ca2+（45.9%）对

相关性的解释度最高，具有极显著贡献（p<0.01）。参

数 pH（11.2%）、K+（5.4%）对相关性具有显著贡献

（p<0.05）。其余 11 个理化因子对相关性的贡献率均

不具显著性。本研究的结果表明 Ca2+的值与池底泥真

核菌群组成的相关性最强，目前已知，钙元素对窖泥

pH 具有一定调节作用[17]，而酒醅发酵酵母菌的最适

生长 pH 范围为 5.0~6.0[26]，白酒发酵过程中产生的黄

水 pH 值相对更低（3.2~3.5），尤其是其中的乳酸[27]

对窖泥 pH 值有直接影响，而窖泥中的非游离钙可以

与乳酸通过生成乳酸钙（结晶）[28]在一定程度上升高

窖泥 pH 值，从而提高窖泥中真菌生存的可能性。另

外，真菌属于好氧菌，乳酸钙等结晶颗粒的形成，导

致新窖泥更加松散，有利于氧气的存在，从而更有利

于真菌的生存。所以，与池壁泥相比，pH 值更接近

5.0~6.0 的池底泥中，假丝酵母等酵母菌更容易生存。 

3  结论 

3.1  本研究通过分析新老窖池池壁泥与池底泥的理

化性质和真核菌群结构，发现：（1）新老池壁泥的理

化性质差异不显著；新老池底泥的理化性质差异显著。

老窖池池底泥的 pH 值（5.69）、铵态氮（2.54 g/Kg）、
乙酸（689.97 mg/Kg）和 K+（1252.19 mg/Kg）的含量

最高（p<0.05）；新窖池池底泥的总酯（7.12 mg/g）含

量最高（p<0.05），乙醇（20.07 mL/Kg）、乳酸（28.80 
g/Kg）、己酸乙酯（172.43 mg/Kg）、可溶性Ca2+（1742.96 
mg/Kg）的值相对较高。（2）老窖池的 6 个池底泥样

本只有 1 个样本扩增成功并完成高通量测序，其他 5
个样本均没有扩增出 ITS1 序列。在门水平上，新老池

底泥的菌群组成相对较接近，新老池壁泥的菌群组成

相对较接近。四组窖泥的优势菌门（相对丰度>1%）

均为 Ascomycota，相对含量为 98.80%~63.14%。在属

水平上，池底泥与池壁泥的优势真核菌属（相对丰

度>1%）组成差异明显。新老池底泥中的真核菌群组

成比较单一，Candida 占绝对优势（82.79% vs 
97.24%）；两组池壁泥的真核菌群组成更丰富，老窖

池池壁泥的优势真核菌属有 Malassezia（7.66%）、

Thermoascus（6.60%）、Pichia（5.09%）、Aspergillus
（4.41%）、Candida（3.72%）等，新窖池池壁泥的优

势真核菌属有 Candida（11.99%）、Penicillium（5.41%）、

Aspergillus（4.87%）、Pichia（3.69%）等。说明与池

底泥相比，池壁泥更适合真菌生存。（3）新老池底泥

的聚类比较集中，而池壁泥的真核菌群聚类比较分散，

进一步表明池壁泥的真核菌群的丰度和多样性要高于

池底泥。（4）通过 RDA 相关性分析得到 Ca2+含量对

相关性的解释度最高（45.9%），具极显著贡献

（p<0.01），Ca2+与池底泥的真核菌群组成呈强烈正相

关，说明Ca2+对池底泥的真核菌群组成具有重要作用。 
3.2  综上，新老窖池池壁泥的理化性质差异不明显，

真核菌群组成丰富，相似度更高；新老窖池池底泥的

理化性质差异显著，而唯一一个老窖池池底泥样本的

真核菌群与新窖池池底泥的真核菌群组成比例很相

似，有可能与池底泥的厌氧环境对真核菌群的影响更

大有关。通过 RDA 相关性分析，Ca2+与池底泥的真核

菌群组成的相关性最强。与池底泥相比，池壁泥更适

合真核菌群生存，随着窖泥的老熟，池底泥中真核菌

群的数量和种类都在不断减少，直至消失。 
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