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酱香型白酒第六轮次堆积发酵醅堆微生物类群

与感官品质的相关性分析

王玉荣1,2，马佳佳1,2，田龙新2,3，刘菊珍2,3，周加平2,3，郭壮1,2*

（1.湖北文理学院湖北省食品配料工程技术研究中心，湖北襄阳 441053）（2.襄阳市酱香型白酒固态发酵企

校联合创新中心，湖北襄阳 441053）（3.酱香型白酒固态发酵襄阳市重点实验室，湖北襄阳 441053）

摘要：该研究采用高通量测序技术对酱香型白酒第六轮次堆积发酵醅堆不同位置酒醅的微生物类群进行了解

析，继而使用常规和仿生检测对其品质进行了评价，最后将微生物与感官品质间进行了关联性分析。理化结果表明，

醅堆不同位置酒醅中酸度、酒精度和淀粉含量差异显著（P<0.05）。感官结果表明，整个醅堆挥发性风味物质以有机

硫化物和萜类物质为主，滋味变化主要体现在酸味上。MiSeq 结果表明，醅堆中微生物类群结构存在明显差异，其

主要细菌属为高温放线菌属（Thermoactinomyces, 26.46%）、克罗彭斯特菌属（Kroppenstedtia, 23.42%）和乳酸杆菌

属（Lactobacillus, 19.05%）等，主要真菌属为酵母属（Saccharomyces, 6.15%）、嗜热子囊菌属（Thermoascus，4.85%）

和嗜热真菌属（Thermomyces, 2.05%）等，相互菌属之间存在着密切的演替作用。相关性结果表明，醅堆不同位置

酒醅中微生物与风味指标相关性不显著（P>0.05），与滋味指标相关性显著（P<0.05），且微生物代谢与酒醅中酸味

的形成密切相关。由此可见，第六轮次堆积发酵醅堆不同位置酒醅的理化指标和微生物存在明显差异，且醅堆中微

生物对酒醅品质的影响更多体现在滋味品质上。
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酱香型白酒是中国最古老的三大典型香型白酒

之一，因其“酱香突出、口感醇厚、回味悠长”的

酒体风格而深受广大消费者青睐 [1] ，不仅如此，其

生产工艺遵循“12987”进行，具有“四高两长、

一大一多”的风格特征 [2] 。高温堆积发酵是酱香型

白酒在酿造过程中独有的生产方式，其目的是为了

网络空气中酿酒微生物，继而产生多种酶类并经相

互作用来合成酒体前驱物质及香味物质，为入池发

酵提供多种酶类和重要微生物，堆积发酵过程是酒

醅充分利用环境中微生物进行二次制曲的过程 [3] 。

酱香型白酒在酿造过程中共需要经历七次取酒，经

研究证实，不同轮次基酒其整体品质以第三、第四

和第五轮次最好，被统称为“大回酒”，其产量一

般占到总基酒产量的 55% 以上 [4] ，第六轮次基酒品

质虽不及大回酒轮次，但其酱香突出，具有醇和，

糊香好和味长的酒体特征，故而被称为“小回酒” [5] 。

近年来，众多学者利用 MiSeq 高通量测序技

术对不同轮次酱香型白酒发酵基质中的微生物类群

进行了更为高效和准确地解析，并进一步揭示了

白酒品质与发酵微生物之间的密切联系 [6] 。胡小霞

等 [7] 采用 MiSeq 技术对酱香型白酒第一轮次堆积发

酵酒醅中细菌群落结构进行了研究，发现乳杆菌属

（Lactobacillus）、埃希氏 -志贺氏菌属（Escherichia-
Shigella）和芽孢杆菌属（Bacillus）为主要细菌属，

且各个细菌属之间通过相互作用共同促进了白酒风

味品质的形成。张春林等 [8] 采用 MiSeq 技术对酱香

型白酒第二轮次堆积发酵酒醅中微生物群落结构进

行了研究，发现 Bacillus、Lactobacillus 和海洋芽

孢杆菌属（Oceanobacillus）为主要细菌属，曲霉

属（Aspergillus）、假丝酵母属（Candida）和裸孢

壳属（Emericella）为主要真菌属，且优势菌属与各

理化指标之间存在着显著相关性 。王玉荣等 [9] 采用

MiSeq 技术对酱香型白酒第四轮次不同分层酒醅中

微生物群落结构进行了研究，发现不同分层酒醅中

微生物类群结构在整体上存在明显差异，且微生物

与理化特性之间存在着较为复杂的关联性。综合以

上研究可知，不同轮次酱香型白酒酒醅在堆积发酵过

程中其微生物类群及品质存在明显差异，且同一轮次

不同位置酒醅中微生物及品质亦存在明显差异。

目前对于酱香型白酒“小回酒”轮次堆积发酵

酒醅，尤其是醅堆不同位置酒醅研究尚少，其微生

物发酵与品质之间的关系暂不明确。因此，本研

究以湖北省襄阳市某酒厂的酱香型白酒第六轮次堆

积发酵酒醅为研究对象，采用传统可培养方法和

Illumina MiSeq 高通量测序技术对醅堆不同位置共

15 份酒醅中微生物类群进行解析，同时结合各理化

指标、风味及滋味指标的测定，系统阐述微生物类

群与品质之间的作用关系，以期为酱香型白酒“小

回酒”轮次堆积发酵机理和酱酒品质的提升提供理

论参考和依据。

Abstract: In this study, high-throughput sequencing technology was used to analyze the microbial taxa at different 

positions of the sixth-round stacking fermentation piles of Jiang-flavored liquor spent grain, and then the quality was 

evaluated using the routine detection and biomimetic detection. Finally, the correlation between microorganisms and 

sensory quality was analyzed. The physicochemical results showed that the acidity, alcohol content and starch content 

varied significantly with different sites of the spent grain pile (P<0.05). The sensory results showed that the volatile flavor 

substances of the whole pile were mainly organic sulfides and terpenes, and the taste changes were mainly reflected in the 

sour taste. The MiSeq results showed that there were significant differences in the structure of microbial communities of the 

whole piles and the main bacterial genera were Thermoactinomyces (26.46%), Kroppenstedtia (23.42%) and Lactobacillus 

(19.05%), the main fungal genera were Saccharomyces (6.15%), Thermoascus (4.85%) and Thermomyces (2.05%), and there 

was a close succession between the mutual genera. The results of correlation analysis showed that the correlation between 

microorganisms and flavor indexes at different sites of the spent grain pile  was not significant (P>0.05), and the correlation 

between microorganisms and the taste index was significant (P<0.05), with the microbial metabolism being closely related to 

the formation of sour taste in the spent grain pile. Accordingly, there are obvious differences in the physicochemical indexes 

and microorganisms at different sites of the sixth-round stacking fermentation piles of spent grain, and the influence of the 

microorganisms in the spent grain pile on the quality of the pile is more reflected in the taste quality.

Key words: sauce-flavor liquor; stacking fermentation; high-throughput sequencing; microbial taxa; correlation
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1  材料与方法

1.1 材料与试剂

第六轮次堆积发酵酒醅采集自湖北省襄阳市保

康县（E110°45′~111°31′，N31°21′~32°06′）某酒厂

制曲车间，采集时间为 2021 年 7 月中旬，采集样

品共 15 份。

平板计数琼脂培养基（PCA）和 MRS 培养

基，青岛高科技工业园海博生物技术有限公司；马

铃薯葡萄糖琼脂培养基（PDA），北京奥博星生物

技术有限责任公司；参比溶液、阴阳离子溶液和内

部溶液，日本 Insent 公司；QIAGEN DNeasy mericon 
Food Kit DNA 基因组提取试剂盒，德国 QIAGEN
公司；5×TransStartTM FastPfu Buffer、dNTPs Mix
和 FastPfu Fly DNA Polymerase，北京全式金生物

技术有限公司；正反向引物 338F/806R（338F ：

5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′ 和 806R ：

5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）和 ITS3F/
ITS4R（ITS3F ：5′-GCATCGATGAAGAACGCAGC-3′
和 ITS4R ：5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′），均

由上海桑尼生物科技有限公司合成；MiSeq 高通量

测序配套试剂，美国 Illumina 公司；其他试剂均为

国产分析纯。

1.2 仪器与设备

DG250 厌氧工作站，英国 Don Whitley 公司；

PEN3+EDU3 电子鼻，德国 Airsense 公司；SA402B
电子舌，德国 Airsense 公司；AND 日本 MS-70 快速

水分测定仪，上海右一仪器有限公司；K1100 全自

动凯式定氮仪，山东海能科学仪器有限公司；Veriti 
FAST PCR 仪，美国 ABI 公司；DYY-12 电泳仪，北

京六一仪器厂；UVPCDS8000 凝胶成像分析系统，

美国 ProteinSimple 公司；ND-2000C 微量紫外分光

光度计，美国 Nano Drop 公司；PE300 MiSeq 高通

量测序平台，美国 Illumina 公司；R930 机架式服务

器，美国 DELL 公司。

1.3 实验方法

1.3.1 样品采集

本研究在采样过程中所涉及的醅堆如图 1 所

示，按照图中取样标记点分别对第六轮次堆积发

酵醅堆的上层、中上层、中层、中下层和下层进

行样品采集，使用三点取样法对五个层面样品进

行采集，每份酒醅样品分别采集 500 g，并一式三

份于无菌自封袋中，一份用于活菌计数和高通量

测序，一份用于理化、风味和滋味指标的测定，

另一份于 -40 ℃下保存备用。

图 1 第六轮次堆积发酵醅堆的取样示意图

Fig.1 Schematic diagram of sampling points of the sixth-

round of stacked fermentation Jiupei

1.3.2 细菌及酵母菌和霉菌的活菌计数

分别参照 GB 4789.2-2022《食品安全国家标准

食品微生物学检验菌落总数测定》和 GB 4789.15-
2016《食品安全国家标准食品微生物学检验霉菌和

酵母计数》对醅堆不同位置酒醅中细菌总数、酵母

菌和霉菌总数进行计数，同时分别在 PCA 和 PDA
培养基中添加制霉菌素和氯霉素以防止杂菌污染，

每份样品重复计数三次。

1.3.3 理化指标的测定

根据 DB 34/T 2264-2014《固态发酵酒醅分析方

法》分别对醅堆不同位置酒醅酸度、酒精度、还原

糖含量和淀粉含量进行测定，使用快速水分测定仪

测定水分含量，根据 GB 5009.5-2016《食品中蛋白质

的测定》使用全自动凯氏定氮仪测定蛋白质含量。

1.3.4 感官品质的测定

风味品质的测定：准确称取 10 g 酒醅样品于电

子鼻专用样品瓶中封口，将其置于 45 ℃水浴锅中

保温 20 min，并于室温下平衡 30 min 后，参照尚雪

娇等 [10] 的方法使用电子鼻对酒醅进行风味品质的数

字化测定。

滋味品质的测定：准确称取 60 g 酒醅样品与

180 mL 去离子水充分混合，于室温下平衡 30 min
后 12 000 r/min 离心 10 min，取上清液并抽滤，参

照王丹丹等 [11] 的方法使用电子舌对酒醅 5 个基本

味（酸味、苦味、涩味、咸味和鲜味）和 3 个回

味（涩的回味、苦的回味和鲜的回味）亦进行数

字化测定。
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表 1  醅堆不同位置酒醅理化指标分析

Table 1 Analysis of physicochemical indexes of Jiupei at different sites of grain dump

指标 上层 中上层 中层 中下层 下层

酸度 /(mmol/10 g) 3.09±0.16c 3.78±0.17b 4.12±0.20a 4.19±0.09a 4.07±0.23ab

水分含量 /% 49.69±0.54a 49.91±0.57a 49.50±0.64a 49.33±2.77a 50.95±0.45a

酒精度 /(V/V) 0.00±0.00b 0.01±0.01b 0.02±0.03b 0.02±0.03b 0.11±0.09a

淀粉含量 /% 12.63±0.39ab 13.09±0.50a 12.90±1.20ab 12.17±0.11ab 11.54±1.01b

还原糖含量 /% 1.33±0.33a 1.82±0.20a 1.55±0.29a 1.40±0.21a 1.83±0.23a

蛋白质含量 /% 11.37±1.73a 11.91±0.94a 11.44±0.38a 11.66±1.37a 11.36±0.25a

注：平均值±标准差，同一行所含不同字母的数据差异显著（P＜0.05），下同。

1.3.5 Illumina MiSeq高通量测序

称取各酒醅样品 2 g 于无菌离心管中，参照试剂

盒的说明对酒醅中微生物宏基因组 DNA 进行提取，

并以其为模板，使用加入核苷酸标签（Barcord）的

引物 338F/806R 和 ITS3F/ITS4R 分别对细菌 16S rRNA 
V3-V4 区和真菌 ITS 区进行 PCR 扩增，扩增体系和扩

增程序分别参照 Guo 等 [12] 和陈怡等 [13] 的方法进行，并

使用 1.0% 琼脂糖凝胶电泳对扩增产物进行检测，将

检测合格的 PCR 产物置于干冰中寄往上海美吉生物

医药科技有限公司完成 Illumina MiSeq 高通量测序。

1.3.6 生物信息学分析

参照 Wang 等 [14] 的质控方法对 MiSeq 测序平

台产生的对端序列进行拼接和高质量筛选，基于

QIIME（V1.9.0）平台对合格序列进行生物信息学

分析 [15] 。首先以 97% 相似性为阈值构建分类操作

单元（Operational Taxonomic Units, OTU），继而使

用 UCHIME 去除潜在嵌合体，然后通过 Greengenes
（v13.5）、RDP（v11.5）和 SILVA（v132）数据库

对细菌物种进行注释，同时通过 UNITE（v7.2）数

据库对真菌物种进行注释，最终计算各样品中微生

物的发现物种数和香农指数，并通过加权 UniFrac
距离对其进行主坐标分析。

1.3.7 统计分析

使用Origin 2017软件绘制折线图，使用R（v4.1.3）
软件绘制气泡图、相关性拟合曲线图、PCoA 图和普

氏分析图，使用 Cytoscape 软件绘制相关性网络图。

表格中各指标数据的处理均在 Excel 2016 中进行。

2  结果与分析

2.1 醅堆不同位置酒醅理化指标分析

酒醅作为白酒发酵的重要基质，其理化特性与

白酒的品质息息相关 [16] 。本研究首先对醅堆不同位

置酒醅中各理化指标进行了测定，结果如表 1 所示。

由表 1 可知，在测定的 6 个理化指标中，中层、

中下层和下层酒醅的酸度值显著高于上层和中上层

（P＜0.05），有研究指出，Lactobacillus 等乳酸菌为

酒醅中的优势细菌属，其在生长代谢过程中可产生

乳酸和乙酸等有机酸，由于重力作用的影响有机酸

自然下渗导致其含量逐渐增加 [17] 。下层酒醅的酒精

度显著高于其他四个位置（P＜0.05），而其淀粉含

量显著低于其他四个位置（P＜0.05）。水分含量、

还原糖含量和蛋白质含量在醅堆不同位置酒醅中差

异均不显著（P＞0.05）。由此可见，醅堆不同位置

酒醅中理化指标存在较大差异。

2.2 醅堆不同位置酒醅感官品质分析

酒醅的风味特性在一定程度上亦可以反应白酒

的品质。因此，本研究进一步使用电子鼻和电子舌

对醅堆不同位置酒醅的风味和滋味指标进行了数字

化分析，结果如表 2 所示。

由表 2 可知，在风味指标上，仅 W1W 和 W2S
这 2 个传感器对第六轮次堆积发酵醅堆的响应强度

较大，由此可见，醅堆挥发性风味物质主要体现在

有机硫化物和萜烯类物质上。在醅堆的五个位置中，

W1W、W2S、W2W 和 W3S 传感器对上层酒醅挥

发性风味物质的检测响应值均显著低于其他四个位

置（P＜0.05），W1C、W3C 和 W5C 传感器对上层、

中下层和下层酒醅芳香类风味物质的检测响应值均

显著高于中上层和中层（P＜0.05）。测其原因，可

能与重力作用有关，致使部分有机物向下沉积。在

滋味指标上，除酸味指标外其余 7 个滋味指标相对

强度较为接近，其中，中下层和下层酒醅的涩味

相对强度显著高于其他三个位置（P＜0.05），而其

鲜味和丰度相对强度均显著低于其他三个位置

（P＜0.05）。值得注意的是，随着醅堆深度的加深

其酒醅酸味逐渐显著加重（P＜0.05），这与理化指

标中酸度的测定结果基本一致。
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表 2  醅堆不同位置酒醅风味和滋味指标分析

Table 2 Analysis of flavor and taste indexes of Jiupei at different sites of grain dump

品质 指标 上层 中上层 中层 中下层 下层

风味

W1C( 芳香型化合物 ) 0.09±0.01a 0.06±0.00b 0.06±0.02b 0.07±0.01ab 0.08±0.01ab

W3C( 芳香型化合物 ) 0.11±0.01a 0.08±0.00b 0.08±0.02b 0.09±0ab 0.10±0.01ab

W5C( 烷烃芳香成分 ) 0.07±0.00a 0.05±0.00c 0.06±0.01bc 0.06±0abc 0.07±0.01ab

W1W( 有机硫化物和萜烯类 ) 96.06±3.82b 113.06±1.54a 108.23±12.61ab 100.7±2.95ab 100.2±6.95ab

W2S( 乙醇 ) 20.84±2.61b 31.17±1.24a 30.53±8.18a 25.39±2.2ab 24.57±3.44ab

W2W( 有机硫化物 ) 2.68±0.11b 3.25±0.10a 3.20±0.37a 3.09±0.09a 2.96±0.19ab

W3S( 烷烃类 ) 1.90±0.14b 2.72±0.14a 2.69±0.67a 2.36±0.17ab 2.25±0.23ab

滋味

酸味 -2.44±0.39c -2.31±0.25c -1.56±0.10c 4.20±1.56b 6.1±0.98a

苦味 1.63±0.42a 1.37±0.07a 1.53±0.23a 0.89±0.5a 0.58±0.98a

涩味 -0.01±0.11b -0.14±0.15b 0.17±0.35b 1.94±0.90a 1.59±1.04a

咸味 0.20±0.56a -0.55±0.48a -0.68±1.42a 0.06±0.56a -0.44±0.67a

鲜味 3.34±0.12a 3.24±0.28a 3.45±0.13a 2.72±0.42b 2.46±0.16b

后味 -A( 涩的回味 ) 0.78±0.05a 0.88±0.02a 0.73±0.08a 0.74±0.42a 1.59±0.89a

后味 -B( 苦的回味 ) 0.98±0.05a 0.85±0.07a 0.91±0.04a -2.16±0.93b 0.37±1.43a

丰度 ( 鲜的回味 ) 0.85±0.25a 0.37±0.12a 0.03±0.56a -1.53±0.96b -1.82±0.67b

表 3  醅堆不同位置微生物类群α多样性指数和活菌计数分析

Table 3 Analysis of α diversity index and viable bacteria count of microbial taxa in different sites of grain dump

微生物类群 指标 上层 中上层 中层 中下层 下层

细菌

细菌数 /(lg CFU/g) 5.70±0.18b 5.94±0.14ab 6.00±0.18ab 6.00±0.10ab 6.11±0.20a

发现物种数 862.13±92.21a 828.45±174.64a 868.57±63.5a 859.22±72.83a 862.13±92.21a

香农指数 3.61±0.54b 3.97±0.41ab 4.36±0.09a 4.24±0.22ab 4.37±0.15a

真菌

酵母菌和霉菌数 /(lg CFU/g) 6.09±0.11b 6.10±0.12b 6.62±0.21a 6.67±0.17a 6.41±0.29ab

发现物种数 379.61±147.29b 577.52±164.62ab 565.66±163.36ab 747.73±55.3a 774.31±41.82a

香农指数 2.63±1.21b 3.97±0.52a 3.44±0.76ab 4.28±0.15a 4.52±0.17a

2.3 基于MiSeq技术醅堆不同位置酒醅中微
生物群落结构解析

本研究采用高通量测序技术从第六轮次堆积发

酵醅堆中共获得 657 886 条高质量 16S rRNA 基因

序列和 1 051 379 条高质量 ITS 序列，经 UCLUST
聚类划分后，共得到 16 407 个细菌 OTU 和 5 516
个真菌 OTU。基于此，本研究首先对其微生物 α 多

样性进行了分析，同时结合纯培养技术对其细菌、

酵母菌和霉菌进行了菌落计数分析，其结果如表 3
所示。

由表 3 可知，第六轮次堆积发酵醅堆中细菌、

酵母菌和霉菌的活菌量基本保持在 106 CFU/g 数量

级波动，其中，中上层、中层、中下层和下层酒醅

中细菌活菌数显著高于上层（P＜0.05），同时中层、

中下层和下层酒醅中酵母菌和霉菌活菌数显著高于

上层和中上层（P＜0.05）。整个醅堆中，中上层、

中层、中下层和下层酒醅中微生物多样性和丰富度

均显著高于上层（P＜0.05），这可能是受到重力、

氧气含量和温度等多种因素的作用，导致菌体下沉

进行富集 [18] 。

为明确醅堆不同位置酒醅中微生物类群的结构

特征，本研究进一步在属水平上对其优势微生物菌

群（平均相对含量＞1.00%）进行了解析，其优势

细菌属的群落结构组成如图 2 所示。

由图 2a 和 2b 可知，整个醅堆中细菌群落结

构主要由 6 个优势细菌属组成，分别为高温放线

菌 属（Thermoactinomyces, 26.46%）、 克 罗 彭 斯

特 菌 属（Kroppenstedtia, 23.42%）、 乳 酸 杆 菌 属

（Lactobacillus, 19.05%）、 芽 孢 杆 菌 属（Bacillus, 
7.65%）、海洋芽孢杆菌属（Oceanobacillus, 2.31%）
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和 葡 萄 球 菌 属（Staphylococcus, 1.28%）。 值

得注意的是，在整个醅堆不同位置中出现了

Thermoactinomyces、Kroppenstedtia 和 Lactobacillus
相对含量分布不均一的现象。Lactobacillus 在上

层和中上层酒醅中平均相对含量分别为 52.76% 和

41.48%，而其在中层、中下层和下层中平均相对含

量显著偏低（P＜0.05）。Thermoactinomyces 在中层、

中下层和下层酒醅中平均相对含量分别为 34.45%、

31.50% 和 35.99%，Kroppenstedtia 平均相对含量分

别为 29.42%、33.39% 和 23.77%，而两者在上层和

中上层中平均相对含量均显著偏低（P＜0.05）。由

图 2c、2d 和 2e 可知，整个醅堆中 Kroppenstedtia 与

Lactobacillus相对含量呈现极显著负相关（P＜0.001），
Thermoactinomyces 与 Lactobacillus 相对含量亦呈现

极显著负相关（P＜0.001），而 Thermoactinomyces 与
Kroppenstedtia 相对含量呈现显著正相关（P＜0.05）。
由此可见，整个醅堆在堆积发酵过程中不同位置细

菌属之间存在共生或竞争的演替作用。
图 2 醅堆不同位置酒醅中平均相对含量＞1.0%

的细菌属含量变化及物种相关性分析

Fig.2 Variation of bacterial genera abundance and species 

correlation analysis with average relative abundance of 

＞1.0% of Jiupei at different sites of grain dump

注：a ：优势细菌属相对含量气泡图；b ：醅堆不同位置

部分细菌属平均相对含量变化折线图；c、d 和 e ：相关性拟

合曲线图。

本研究进一步对醅堆不同位置酒醅中优势真菌

属的群落结构组成进行了解析，其结果如图 3 所示。

由图 3a 和 3b 可知，整个醅堆中真菌群落结

构主要由 8 个优势真菌属组成，分别为接合酵母属

（Zygosaccharomyces, 23.19%）、曲霉属（Aspergillus, 
18.58%）、帚枝霉属（Sarocladium, 16.41%）、假丝

酵母属（Candida, 14.77%）、丝衣霉属（Byssochlamys，
8.71%）、酵母属（Saccharomyces, 6.15%）、嗜热子囊菌

属（Thermoascus, 4.85%）和嗜热真菌属（Thermomyces, 
2.05%）。亦值得注意的是，在醅堆不同位置中出现了

Saccharomyces、Thermoascus 和 Thermomyces 相对含量分

布不均一的现象。Saccharomyces 在下层酒醅中平均相

对含量为 19.61%，而其在上层、中上层、中层和中下

层中平均相对含量显著偏低（P＜0.05）。Thermoascus
在中下层和下层酒醅中平均相对含量分别为 7.09%
和 8.65%，Thermomyces 在中下层和下层酒醅中

平均相对含量分别为 4.21% 和 5.15%，而两者在

上层、中上层和中层中平均相对含量均显著偏低

现
代
食
品
科
技



现代食品科技                                           Modern Food Science and Technology                                               2024, Vol.40, No.9

 113 

（P＜0.05）。由图 3c、3d 和 3e 可知，整个醅堆中

Thermoascus 与 Thermomyces 相对含量呈现显著正相

关（P ＜ 0.05），Saccharomyces 与 Thermomyces 相

对含量呈现极显著正相关（P＜0.001），Saccharomyces
与 Thermoascus相对含量亦呈现显著正相关（P＜0.05）。
由此可见，整个醅堆在堆积发酵过程中不同位置真菌

属之间更多地体现为共生的演替作用。整体来看，第

六轮次堆积发酵醅堆中不同位置酒醅其微生物类群结

构存在明显差异。

图 3 醅堆不同位置酒醅中平均相对含量 >1.0% 的真菌属

含量变化及物种相关性分析

Fig.3 Variation of fungal genera abundance and species 

correlation analysis with average relative abundance of 

>1.0% of Jiupei at different sites of grain dump

注：a ：优势真菌属相对含量气泡图；b ：醅堆不同位置

部分真菌属平均相对含量变化折线图；c、d 和 e ：相关性拟

合曲线图。

2.4 醅堆不同位置酒醅中优势菌属与感官品
质的相关性分析

在对醅堆不同位置酒醅中微生物类群进行解析

的基础上，本研究进一步基于加权 UniFrac 距离对

其群落结构差异进行了评估，同时使用普氏分析法

揭示了微生物类群与风味和滋味之间的相关性，结

果如图 4 所示。
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图 4 基于加权 UniFrac 距离的微生物 PCoA 分析及菌属

与感官指标的普氏分析

Fig.4 PCoA analysis of microorganisms based on weighted 

UniFrac distances and procrustes analysis of genus and 

sensory indexes

注：a ：基于加权 UniFrac 距离的细菌 PCoA 分析；b ：

风味指标与细菌属的普氏分析；c ：滋味指标与细菌属的普氏

分析；d ：基于加权 UniFrac 距离的真菌 PCoA 分析；e ：风味

指标与真菌属的普氏分析；f ：滋味指标与真菌属的普氏分析。

由图 4a 可知，纳入本研究的醅堆不同位置酒

醅中，上层和中上层酒醅分布在 X 轴负方向，中层、

中下层和下层酒醅分布在 X 轴正方向，五个不同位

置酒醅虽存在明显的重叠现象，但亦具有一定的分

离趋势，经 Permanova 分析表明细菌群落组间存在

极显著差异（F=9.27，P＜0.001）。由图 4b和 4c可知，

经普氏分析对优势细菌属与风味和滋味之间相关性

进行映射显示，优势细菌属与风味指标之间呈现不

显著相关性（P＞0.05），而其与滋味指标之间呈现

非常显著相关性（P=0.01）。由图 4d 可知，纳入本

研究的醅堆不同位置酒醅中，各样品在空间分布整

体比较分散，经 Permanova 分析表明真菌群落组间

差异不显著（F=9.27，P＞0.05）。由图 4e 和 4f 可知，

经普氏分析对优势真菌属与风味和滋味之间相关性

进行映射显示，优势真菌属与风味指标之间亦呈现

不显著相关性（P＞0.05），而其与滋味指标直之间

亦呈现非常显著相关性（P=0.01）。由此可见，醅堆

不同位置酒醅中微生物类群结构差异仅体现在细菌

类群上，且在整个醅堆中微生物类群与风味指标

之间相关性不显著，而其与滋味指标存在显著相

关性。因此，本研究进一步揭示了醅堆不同位置

酒醅中优势菌属与滋味指标之间的关联性，结果

如图 5 所示。

图 5 滋味指标与优势菌属的相关性网络图

Fig.5 Correlation network of taste index and dominant 

genus genera

注：实线表示正相关，虚线表示负相关，线越粗相关性

越大；“*”表示 P＜0.05，相关性显著；“**”表示 P＜0.01，

相关性非常显著；“***”表示 P＜0.001，相关性极显著。

由图 5 可知，纳入本研究的 15 份酒醅样品中存

在 7 个优势菌属与酸味的形成呈现显著相关性。其中，

Saccharomyce 和 Thermomycess 与酸味呈极显著正相关
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（P＜0.001），Staphylococcus 和 Thermoascus 与酸味

呈非常显著正相关（P＜0.01），Thermoactinomyces
和 Aspergillus 与酸味呈显著正相关（P＜0.05）。而

Lactobacillus 与酸味呈非常显著负相关（P＜0.01）。
由此可见，第六轮次堆积发酵酒醅其滋味品质的

形成是多种微生物共同作用的结果。

3  讨论

酒醅作为酱香型白酒酿造发酵的重要基质，其

酸度、淀粉和水分等含量与出酒率和酒体质量息息

相关，且酒醅中生成的风味物质在一定程度上反映

了白酒的风味品质 [19] 。第六轮次醅堆不同位置酒

醅中酸度指标的测定结果与王贵军实验结果具有较

大程度一致性 [20] ，由此可见，酒醅在堆积发酵过

程中微生物的生长代谢不仅会产热和产酸，而且可

能是受重力作用影响其酸类物质也在不断地下沉

累积，这与王文洁等于今年早期提出的观点非常

契合  [21] 。除此之外，随着醅堆从上层到下层的

深入，酒醅中淀粉含量呈现逐渐降低的趋势，结

合 MiSeq 技术对醅堆中微生物类群的解析，醅

堆从中层到下层开始其 Thermoactinomyces 和

Kroppenstedtia 相对含量逐渐增加，两者可将酒

醅中淀粉和蛋白质等大分子物质降解并生成香味

物质  [22] 。同时 Bacillus 的代谢亦可产生淀粉酶等

将酒醅水解为发酵前体物质 [23] 。

高通量测序结果显示醅堆不同位置酒醅中细菌

与真菌类群结构存在明显差异。在细菌类群结构中，

Lactobacillus 相对含量在醅堆上层和中上层酒醅中

占主导地位。一方面，醅堆在堆积发酵过程中，上

层和中上层酒醅由于受到外界温度和压强等因素的

影响逐渐进入高渗和厌氧状态 [24] ，大量厌氧菌开始

代谢并累积乳酸，致使酒醅环境 pH 值逐渐降低，

在这种环境下 Thermoactinomyces、Kroppenstedtia
和 Bacillus 等革兰氏阳性细菌的生长受到抑制，而

Lactobacillus 由于耐酸性好大量繁殖，其相对含量

随之增加。另一方面，醅堆上层大部分酒醅裸露在

空气中，增加了与周围环境的接触面积，来源于酿

造空气中的部分 Lactobacillus 共同参与了醅堆的发

酵过程 [25] 。在醅堆的中层、中下层和下层酒醅中

Thermoactinomyces 和 Kroppenstedtia 相对含量呈现

增加趋势，这与酒醅中营养物质的存在、发酵环境

的变化和微生物相互作用有关。两者不仅具有糖化

力、液化力和蛋白质分解力，还可产生吡嗪和芳香

类物质，对酱香型白酒的风味具有重要的作用 [1] 。

在真菌类群结构中，醅堆上层处于高温状态下多为

丝状真菌且生长较为稳定，随着醅堆内部温度的降

低，酒醅在堆积时从环境中网络而来的酵母菌和霉

菌等微生物不断生长繁殖，到达下层时，由于氧

气耗尽、酸度升高和代谢产物累积等因素的改变，

部分酵母菌和霉菌又逐渐衰亡 [26] 。值得注意的是，

Saccharomyces、Thermoascus 和 Thermomyces 随 着

醅堆的深入，其相对含量均呈现增加趋势，进一步

对酱香型白酒产酒率和香味组分的形成发挥着积极

作用 [27] 。

酱香型白酒在生产过程中具有“四高两长”的

工艺特点，其中“四高”为高温制曲、高温堆积、

高温发酵和高温缓慢馏酒 [28] 。拌如高温大曲后的

粮醅在堆积和发酵过程中，高温条件促进了酒醅中

化学反应、生物反应和美拉德反应的进行，为酒精

的生成和酱香物质的最后形成提供了一个有利的环

境 [29] 。而本研究的相关性结果显示醅堆不同位置

酒醅中微生物与风味指标间呈现不显著相关性，而

其与滋味指标间呈现显著相关性。究其原因可能在

于整个醅堆中风味物质的产生更多地来源于酒醅在

堆积发酵过程中发生的化学反应，而非微生物代

谢。虽然微生物代谢会对醅堆风味物质的产生具有

一定影响 [30] ，但其作用力被发酵中酒醅发生的化学

反应所掩盖，以致微生物与风味指标间并未呈现显

著相关性。整个醅堆中酸味物质的形成与微生物间

的相互作用密不可分，其中 Aspergillus 等霉菌在酒

醅发酵过程中可通过代谢有机酸和脂肪酸等而产生

芳香酯类物质 [31] 。Saccharomyces 能够促进产酸菌

的生长代谢 [32] 。Lactobacillus 能够通过同型和异型

乳酸两种发酵方式产生大量乳酸，然而当乳酸含量

积累到一定浓度后会抑制自身的生长从而达到动态

平衡，此时 Lactobacillus 对酸味的形成已不是促进

作用 [33] 。综上所述，酱香型白酒第六轮次堆积发酵

醅堆中不同位置酒醅的理化指标和微生物类群均存

在明显差异，且经相关性研究可知，醅堆中微生物

代谢对酒醅感官品质的影响更多地体现在滋味品质

上。然而多数研究表明，酱香型白酒不同轮次堆积

发酵醅堆中微生物对酒醅风味品质的形成发挥着重

要作用，因此，在后续相关研究中应进一步扩大对

醅堆样品的采集数量和采集位置，并进一步结合宏

基因组学、感官和色谱分析探究微生物对酒醅风味

品质的影响，以深入揭示醅堆中微生物间的演替作

用与酱香型基酒品质之间的内在联系，为不同轮次

酱酒品质的提升奠定基础。
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4  结论

酱香型白酒第六轮次堆积发酵醅堆中不同位置

酒醅的理化指标、感官品质和微生物类群间均存在

明显差异，其中醅堆不同位置酒醅的酸度、酒精度

和淀粉含量差异显著，感官品质差异主要体现在滋

味指标的酸味上，Lactobacillus、Thermoactinomyces、
Kroppenstedtia、Saccharomyces、Thermoascus 和

Thermomyces 在醅堆不同位置酒醅的相对含量差异

亦显著。研究证明整个醅堆在堆积发酵过程中不同

位置酒醅微生物间存在共生或竞争的演替作用，且

微生物代谢与酒醅滋味品质间的相关性显著，其

中 Saccharomyce、Thermomycess、Staphylococcus、
Thermoascus、Thermoactinomyces 和 Aspergillus 均 与

酸味的形成相关。本研究进一步为酱香型白酒“小回

酒”轮次堆积发酵机理的了解提供了数据支撑。
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