
现代食品科技                                           Modern Food Science and Technology                                             2024, Vol.40, No.10

 136 

邯郸地区不同类型高温大曲细菌群落

与理化特性差异性分析

王玉荣1,2，侯强川1,2，田龙新2，张振东3，黄利科3，孔金钊3，郝光飞4，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，酱香型白酒固态发酵襄阳市重点实验室，湖北襄阳 441053）（3.邯郸永不分梨酒业股份有

限公司技术中心，邯郸市白酒酿造生产工程研究中心，河北临漳 056600）（4.河北工程大学生命科学与食品

工程学院，河北邯郸 056038）

摘要：该研究采用高通量测序技术对不同类型高温大曲细菌群落进行了解析，继而对其理化指标进行测

定，同时对 2 者的相关性进行分析，最后使用纯培养技术对细菌资源进行挖掘。测序结果表明，黄色高温大曲中

Thermoactinomyces、Limosilactobacillus 和 Weissella 的平均相对含量显著偏高（P<0.05），分别为 21.04%、14.30%

和 3.15%，Lentibacillus 和 Kroppenstedtia 的平均相对含量显著偏低（P<0.05），分别为 3.30% 和 2.81%，而其在黑

色高温大曲中分别为 1.93%、0.036%、0.027%、34.45% 和 20.75%。此外，LEfSe 分析发现 Thermoactinomyces 和

Lentibacillus 可分别作为黄色和黑色高温大曲的生物标志物。理化指标测定显示，黄色高温大曲的水分含量、液化力、

糖化力、酯化力和酒化力显著偏高（P<0.05），而酸度显著偏低（P<0.05）。相关性分析发现，优势细菌属与理化指

标之间存在显著相关性（P<0.05）。采用纯培养技术从高温大曲样品中共分离得到 33 株细菌菌株，鉴定为 5 个属的

10 个种，主要以 Bacillus 为主，且 B. licheniformis 为优势分离株，占分离株总数的 30.30%。由此可见，2 种类型高

温大曲细菌群落与理化指标间均存在明显差异，且微生物与理化指标之间具有一定相关性。
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作为酱香型白酒酿造的主要原料 [1] ，高温大曲

是以小麦为主要原料，经高温发酵而制成 [2] 。在制

曲过程中，由于曲块在发酵仓摆放位置的不同，温

度、氧浓度和水分等会存在差异 [3] ，使得成品曲呈

现出不同颜色。当前期升温较快且后期干燥不充分，

曲块最终会呈现黑色，主要位于曲堆的中间层，但

当前期升温适中，后期干燥情况良好时则呈现为黄

色，主要均匀分布在曲堆中间或者下层，但部分酒

厂还会在靠近门窗的位置出现白色大曲，主要是因

为前期发酵温度较低且后期干燥较差。目前，已有

许多研究人员从微生物群落结构和理化特性等方面

对黄色和黑色的高温大曲进行了研究，例如 Deng
等 [4] 对采集自四川省泸州市的高温大曲研究发现，

不同类型高温大曲的细菌群落结构存在显着差异

（P＜0.05），克罗彭斯特菌属（Kroppenstedtia）在

黄色高温大曲中显著富集（P＜0.05），其在黄色和

黑色高温大曲中平均相对含量分别为 87% 和 0.8%。

王颖等 [5] 对取自赤水河产区的高温大曲研究发现，

不同类型高温大曲的理化性质之间均存在差异，其

中黑曲的酸度最高，黄曲的氨基酸态氮水平最高。

由此可见，黄色和黑色高温大曲在细菌群落结构和

理化指标上均存在明显差异。

近年来，Illumina MiSeq 高通量测序技术突

破了传统微生物纯培养方法的限制 [6] ，已被广泛

应用于大曲微生物群落结构的研究中。例如 Tian
等 [7] 采用高通量测序技术对十里香白酒大曲研究发

现，厚壁菌门（Firmicutes）为优势细菌门，所有

大曲样本中其平均相对含量均大于 75.4%，乳杆菌

属（Lactobacillus）为优势细菌属，平均相对含量

为 33.8%。杜艳红等 [8] 采用高通量测序技术对北京

红星 4 种类型大曲样品细菌多样性研究发现，克罗

彭斯特菌属（Kroppenstedtia, 34.16%）、链霉菌属
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Engineering, Hebei University of Engineering, Handan, 056038, China)

Abstract: Illumina MiSeq high-throughput sequencing was used to analyze the differences in bacterial community 

structure between yellow and black high-temperature Daqu. Subsequently, the physicochemical indices of Daqu samples 

were measured, and the correlations between bacterial community structure and physicochemical indices were analyzed. 

Finally, the pure culture technique was used to explore the bacterial populations present in the Daqu samples. The sequencing 

results showed that the average relative abundances of Thermoactinomyces (21.04%), Limosilactobacillus (14.30%), and 

Weissella (3.15%) in the yellow high-temperature Daqu were significantly higher (P<0.05) than those (1.93%, 0.036%, and 

0.027%, respectively) in the black high-temperature Daqu, whereas the average relative abundances of Lentibacillus (3.30%) 

and Kroppenstedtia (2.81%) in the yellow high-temperature Daqu were significantly lower (P<0.05) than those (34.45% 

and 20.75%, respectively) in the black high-temperature Daqu. In addition, LEfSe analysis showed that Thermoactinomyces 

and Lentibacillus could be used as biomarkers for yellow and black high-temperature Daqu, respectively. The measurement 

results of physicochemical indices showed that compared to the black high-temperature Daqu, the yellow high-temperature 

Daqu exhibited significantly higher water content, liquefaction power, saccharification power, esterification power, and 

alcoholic power (P<0.05), and significantly lower acidity (P<0.05). Correlation analysis revealed significant correlations 

between the dominant bacterial genera and physicochemical indices in the two types of high-temperature Daqu (P<0.05). A 

total of 33 bacterial strains were isolated from high-temperature Daqu samples using the pure culture technique. The strains 

comprised ten species under five genera, with Bacillus being the dominant genus and B. licheniformis being the dominant 

isolate (accounting for 30.30% of the total number of isolates). Hence, the two types of high-temperature Daqu exhibited 

significant differences in bacterial community structure and physicochemical indices, and their bacterial community structures 

were correlated with their physicochemical indices.

Key words: high-temperature Daqu; bacterial community structure; physicochemical indices; isolation and 

identification
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（Streptomyces, 21.52%）和芽孢杆菌属（Bacillus, 
13.06%）为大曲样品的优势细菌属。此外，高通量

测序技术不仅能够对优势菌群进行挖掘，还能够检

测到那些很难通过纯培养技术发现的和在样品中丰

度较低的微生物，从而全面揭示样品中微生物的菌

群结构，为探索不同类型高温大曲微生物群落差异

提供新的研究工具。

作为酱香型白酒的新产区之一，河北省邯郸市

属于温带大陆性季风气候，给微生物的生长提供了

适合的条件。然而目前对于高温大曲的研究大多

数集中于长江上游超级产区，而黄河中上游产区

尤其是邯郸地区的研究还尚少。因此本研究采用

Illumina MiSeq 高通量测序技术对采集自河北省邯

郸市某酒业的 4 个黄色和 6 个黑色共计 10 个高温

大曲样品的细菌群落结构进行解析，其次对其理化

指标进行了测定，同时对 2 种类型高温大曲间的差

异和优势细菌属与理化指标之间的相关性进行了探

究，最后通过传统纯培养技术对高温大曲中细菌菌

株进行保藏。本研究的开展以期为解析不同类型高

温大曲的差异提供数据支持，为强化大曲的开发研

究提供菌株支撑。

1  材料与方法

1.1 材料与试剂

高 温 大 曲 河 北 省 邯 郸 市 永 不 分 梨 酒 业

（36°20′~36°44′N，114°03′~114°40′E）提供，从曲

堆不同位置随机选取黄色高温大曲 4 块，编号为

Y1~Y4，黑色高温大曲 6 块，编号为 B1~B6，2 种

颜色的高温大曲于同一批次进行生产，且所使用的

原材料和生产工艺也完全一致。将采集的高温大曲

样品进行粉碎，过 40 目筛后使用四分法混合均匀

取样，保存于 -20 ℃备用。

氢氧化钠、浓盐酸、浓硫酸、葡萄糖、可溶性

淀粉、碘、碘化钾、无水乙酸钠、乙酸、乙醇、甲

醛（均为分析纯），国药集团化学试剂有限公司；

DNeasy mericon Food Kit DNA 基因组提取试剂

盒，德国 QIAGEN 公司；10×Buffer、DNA 聚合

酶和脱氧核糖核苷三磷酸（deoxy-ribonucleoside 
triphosphate, dNTP）、rTaq 酶，北京全式金生物

技术有限公司；引物 338F/806R、27F/1495R 和

M13F（-47）/M13R（-48），上海桑尼生物科技

有限公司。

1.2 仪器与设备

AND 日本 MS-70 快速水分测定仪，上海右

一仪器有限公司；AW-1 水分活度仪，无锡碧波电

子设备厂；K1100 凯氏定氮仪，海能未来技术集

团股份有限公司；ECLIPSE Ci 生物显微镜，日本

Nikon 公司；Veriti FAST 梯度 PCR 仪，美国 ABI 公司；

UVPCDS8000 凝胶成像分析系统，美国 Protein Simple
公司；Illumina MiSeq PE300 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 两种类型高温大曲理化指标的测定

水分含量使用快速水分测定仪进行测定，水分

活度使用水分活度仪进行测定，酸度、淀粉含量、

发酵力、液化力、糖化力、酯化力、酒化力、灰分

和氨基酸态氮参照 QB/T 4257-2011《酿酒大曲通用

分析方法》 [9] 规范的方法进行测定，蛋白质含量参照

GB 5009.5-2016《食品中蛋白质的测定》 [10] 规范的方

法进行测定。

1 .3 .2  两种类型高温大曲基因组DNA提取及

Illumina MiSeq测序

对 2 种类型高温大曲各样本的总 DNA 使用

QIAGEN DNeasy mericon Food Kit DNA 基因组提取

试剂盒进行提取，使用 1 wt.% 琼脂糖凝胶电泳对提取

的样本 DNA 进行检测。使用正反向引物 338F/806R
（338F ：5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′ 和

806R ：5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′） 参 照

Chen 等 [11] 的方法对检测合格 DNA 的细菌 16S rRNA 
V3-V4 区基因序列进行聚合酶链式反应（Polymerase 
chain reaction, PCR）扩增，将经过 1.5 wt.% 琼脂糖

凝胶电泳检测合格的扩增产物，寄到上海美吉生物

医药有限公司进行高通量测序。

1.3.3 生物信息学分析

参照 Hu 等 [12] 的方法使用 FLASH 软件对序列

进行拼接，使用 UCHIME 将嵌合体过滤后 [13] ，通

过 Usearch 在 97% 的相似性水平下进行分类操作单

元矩阵（Operational Taxonomic Units, OTU）的划

分 [14] ，选取代表性序列后，通过 SILVA 数据库 [15] 在

门属水平上注释细菌群落的系统发育信息，并在此

基础上进行细菌群落的 α多样性和 β多样性分析。

所有软件的调用均基于 QIIME（Quantitative Insights 
Into Microbial Ecology）平台 [16] 。
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图 1 黄色和黑色高温大曲优势细菌门和属相对含量比较分析

Fig.1 Comparative analysis of dominant bacteria phyla and  genera of yellow and black high-temperature Daqu

注：（a）优势细菌门平均相对含量柱形图；（b）优势细菌属平均相对含量柱形图；（c）存在显著性差异优势细菌属平均相

对含量柱形图。

1.3.4 两种类型高温大曲中细菌菌株的分离鉴定

准确称取 10 g 高温大曲粉末样品于装有 90 mL
生理盐水的锥形瓶中，37 ℃震荡混匀 30 min，进

行 10 倍 稀 释， 选 取 10-4、10-5 和 10-6 这 3 个 梯

度的稀释液于 NA 固体培养基上进行涂布，37 ℃
培养 48 h，3 次纯化后将镜检结果合格的菌株使

用甘油管藏法保存于 -80 ℃备用。对分离株的

DNA 进行提取，将经 1% 琼脂糖凝胶电泳检测合

格的 DNA 使用正反向引物 27F 和 1495R（27F ：

5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′ 和 1495R ：

5′-CTACGGCTACCTTG-3′）进行 PCR 扩增、连接

和转化 [17] ，将阳性克隆子送往上海桑尼生物科技

有限公司进行测序。将返回序列拼接去除引物后

在美国国立生物技术信息中心（National Center for 
Biotechnology Information, NCBI）网站进行相似性

比对，然后与模式菌株进行系统发育树的构建。

1.3.5 数据处理

使用 Origin 2018 软件绘制柱形图；使用 R
（v4.1.3）软件绘制 PCoA 图和普氏分析图；使用在

线网站（http://huttenhower.sph.harvard.edu/galaxy/）
绘制 LEfSe 图；使用 Cytoscape 软件绘制相关性网络

图；使用 Past3 软件中的 Mann-Whitney 检验法进行优

势细菌门、优势细菌属和理化指标之间的差异性分

析；使用 MEGA7.0 和 R 软件进行系统发育树的构建。

2  结果与分析

2.1 两种类型高温大曲细菌群落结构分析

十份高温大曲样品经 MiSeq 高通量测序后共得

到 405 568 条高质量序列，划分为 4 289 个 OTU，

归属于 37 个门，78 个纲，113 个目，237 个科和

506 个属，将平均相对含量＞1.0% 的门和属定义为

优势细菌门和属，其在 2 种类型高温大曲中的组成

如图 1 所示。

由图 1a 可知，从 10 份高温大曲样本中共检测

到 3 个优势细菌门，分别为 Firmicutes（88.01%）、

放 线 菌 门（Actinobacteria, 6.99%） 和 变 形 菌 门

（Proteobacteria, 2.16%）。经过 Mann-Whitnay 检验

发现，黄色高温大曲中 Proteobacteria 的相对含量显

著偏高（P＜0.05），平均相对含量为 5.29%，而在

黑色高温大曲中仅为 0.07%。据报道，Proteobacteria
不仅是高温大曲的优势细菌门 [18] ，同样也是清香型

白酒中温大曲 [19] 和芝麻香型白酒高温大曲 [20] 等白酒
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糖化发酵剂中的优势细菌门。

由图 1b 可知，从 10 份高温大曲样本中共检

测到 10 个优势细菌属，其中黄色高温大曲样品以

Bacillus、高温放线菌属（Thermoactinomyces）和

粘液乳杆菌属（Limosilactobacillus）为主，平均

相对含量分别为 26.64%、21.04% 和 14.30%，丁

芳 [21] 和何猛超等 [22] 分别对四川省某酒厂制曲车间

和贵州无忧酒业的不同颜色高温大曲研究均发现

Bacillus 为黄曲的优势细菌属，在 2 个地区酒厂的

黄曲中平均相对含量分别为 44.89% 和 30.49%，但

Thermoactinomyces 和 Limosilactobacillus 并 不 是 2
个地区酒厂黄曲的优势细菌属，与本研究结果存在

差异。Bacillus 被认定为浓香型中温大曲和酱香型

高温大曲的第一优势细菌属 [23] 。其种类和含量对

大曲和酒醅的质量产生直接影响，进而影响白酒风

味的形成 [24] ，如地衣芽孢杆菌（B. licheniformis）
可以产生脂肽类和肽类等抗生素，对巴氏杆菌和

大肠杆菌等产生明显的拮抗作用 [25] ，枯草芽孢杆

菌（B. subtilis）与酱香型白酒的主要风味物质的

形成具有强相关性 [26] 。Thermoactinomyces 能够耐

受高温，产生高温淀粉酶和脱氢酶，是大曲的核

心功能性菌属。Limosilactobacillus 可代谢葡萄糖

或淀粉产生乳酸抑制腐败菌的繁殖，维护酿酒环

境，同时乳酸与酯类结合能够形成乳酸乙酯 [20] ，促

进风味的形成。黑色高温大曲则以慢生芽孢杆菌属

（Lentibacillus）和 Kroppenstedtia 为主，平均相对

含量分别为 34.46% 和 20.75%，丁芳等 [21] 对黑曲的

优势细菌属的研究与本研究结果相似。Lentibacillus
隶属于 Bacillaceae，能分泌多种蛋白酶，是具有强

氨基酸代谢功能的优势降解菌属 [27] 。Kroppenstedtia
具有在高温高湿的环境下生长的能力，是酱香型白

酒高温大曲 [28] 和酒醅 [29] 中的主要菌属，孟镇等 [30] 对

湖南地区酱香型白酒酒醅细菌群落与基酒的风味物

质关系研究发现 Kroppenstedtia 是连接数最大的一

个属，与 23 个风味化合物之间存在显著的相关性，

其中包括大部分的酯类、醇类、醛类等。此外由

图 1c 可知，经 Mann-Whitney 检验发现，黄色高温

大 曲 中 Thermoactinomyces、Limosilactobacillus 和

Weissella 的平均相对含量均显著偏高（P＜0.05），
而 Lentibacillus 和 Kroppenstedtia 的 平 均 相 对 含

量均显著偏低（P＜0.05），平均相对含量分别为

21.04%、14.30%、3.15%、34.45% 和 20.75%，其在

黑色高温大曲中平均相对含量分别为 1.93%、1.93%、

0.036%、0.027%、34.45% 和 20.75%，究其原因可

能与导致高温大曲形成不同颜色的机制有关。

2.2 两种类型高温大曲细菌菌群结构差异分析

本研究进一步采用统计学分析方法对黄色和

黑色高温大曲细菌菌群结构进行解析，结果如

图 2 所示。

图 2 黄色和黑色高温大曲菌群结构分析

Fig.2 Analysis of the community structure of yellow and 

black high-temperature Daqu

注：（a）细菌群落的 OTU 韦恩图；（b）基于加权

UniFrac 距离的 PCoA 分析；（c）基于非加权 UniFrac 距离的

PCoA 分析。

由图 2a 可知，10 份高温大曲样品共划分了

4 289 个细菌 OTU，其中 2 439 个 OTU 为黄色高温

大曲特有，1 077 个 OTU 为和黑色高温大曲特有，

773 个 OTU 为 2 种类型高温大曲共有。由此可见，

2 种类型高温大曲的细菌群落存在差异。由图 2b 可
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知，在考虑物种丰度的情况下，黄色高温大曲样品

分布较为分散，黑色高温大曲样品分布较为集中。

由图 2c 可知，在仅考虑细菌种类而不考虑其丰度的

情况下，黄色和黑色高温大曲样品沿着第一主成分

方向具有完全分离的趋势，其中黄色高温大曲主要

位于 X 轴负方向，而黑色高温大曲主要位于 X 轴正

方向。此外经 PERMANOVA 检验发现，2 种类型

高温大曲样品基于加权和非加权 UniFrac 的细菌菌

群在整体上均存在非常显著差异（P＜0.01），表明

无论是低丰度菌群还是高丰度菌群在这 2 个类型高

温大曲样品间差异均显著。综上可知，2 种类型高

温大曲样品的细菌菌群结构间存在较大差异。

本研究进一步基于线性判别分析效应量（Linear 
Discriminant Analysis Effect Size, LEfSe）分析方法

对 2 种不同类型高温大曲样品间细菌菌群显著性差

异及标记物进行了分析，结果如图 3 所示。

由图 3 可知，当 LDA 评分在 3.5 分以上时

黄色和黑色高温大曲样品的共存在 6 个差异细菌

属， 其 中 Thermoactinomyces、Limosilactobacillus、
Weissella 和 Lactobacillus 在黄色高温大曲中显著

富 集（P＜0.05），Kroppenstedtia 和 Lentibacillus
在黑色高温大曲中显著富集（P＜0.05）。由于

Thermoactinomyces 和 Lentibacillus 的 LDA 值 最

高，因此可以分别作为黄色和黑色高温大曲的生

物标志属，Thermoactinomyces 在黄色和黑色高

温大曲中平均相对含量分别为 21.04% 和 1.93%，

Lentibacillus 为 3.30% 和 34.45%。两种类型高温大

曲间的差异微生物分析亦发现，隶属于乳酸菌属的

Limosilactobacillus、Weissella 和 Lactobacillus 在 黄

色高温大曲中显著富集（P＜0.05），究其原因可能

是乳酸菌较喜低温 [31] ，而黄色高温大曲前期升温适

中，且较黑色高温大曲低，因此其条件更适合乳酸

菌生长。

2.3 两种类型高温大曲理化指标分析

本研究进一步对黄色和黑色高温大曲的理化指

标进行了测定，结果如表 1 所示。

表 1  黄色和黑色高温大曲理化指标分析结果

Table 1 Results of physicochemical indexes in yellow and 
black high-temperature Daqu

指标 黄曲 黑曲 P 值

水分含量 /(g/100 g) 9.75±0.27 9.17±0.21 0.033

水分活度 /Aw 0.62±0.01 0.60±0.02 0.108

酸度 /(mmoL/10 g) 0.5±0.11 1.22±0.37 0.010

淀粉含量 /(g/100 g) 61.25±0.38 61.12±1.17 0.821

发酵力 /U 0.53±0.39 0.17±0.11 0.208

液化力 /U 1.01±0.33 0.03±0.06 0.005

糖化力 /U 544±61.81 32±18.99 0.008

酯化力 /U 603±107.62 198±67.54 0.010

酒化力 /U 4.90±0.48 1.48±1.73 0.009

灰分 /(g/100 g) 1.91±0.05 1.85±0.12 0.319

氨基酸态氮 /(g/kg) 4.02±0.61 6.96±1.45 0.012

蛋白质含量 /% 13.40±0.31 13.82±1.02 0.479

注：9.75±0.27 为平均值±标准差；P 值为黄色和黑色

高温大曲理化指标的差异性分析参数。

图 3 黄色和黑色高温大曲微生物 LDA 分析

Fig.3 LDA analysis of microorganisms in yellow and black high-temperature Daqu

注：（a）细菌 LDA score ；（b）细菌分类等级树。
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由表 1 可知，黄色高温大曲样品的平均水分含

量为 9.75 g/100 g，显著高于黑色高温大曲的 9.17%
（P＜0.05），平均酸度为 0.55 mmoL/10 g，显著低

于黑色大曲的 1.22 mmoL/10 g（P＜0.05）。王颖

等 [5] 对赤水河 2 个产区的高温大曲研究亦发现，在

水分含量上黄曲大于黑曲，在酸度上黄曲小于黑曲，

与本研究结果一致。水分含量过高会影响大曲的贮

藏性能，而过低则会影响微生物的生长代谢 [21] ，通

过对 2 种类型高温大曲微生物群落结构分析可知

Limosilactobacillus、Weissella 和 Lactobacillus 等 乳

酸菌在黄曲高温大曲中显著富集（P＜0.05），因此

黄曲高温大曲产酸代谢更加旺盛，从而使其酸度更

低  [32] 。由表 2 亦可知黄曲高温大曲的平均液化

力、糖化力、酯化力和酒化力分别为 1.01、544、
603和 4.90 U，显著于黑色高温大曲的 0.028、32、
198 和 1.48 U（P＜0.01），液化力、糖化力和酯化

力的大小可以反映样品中淀粉酶、蛋白酶、脂肪酶等

酶系的活力大小 [33] 。有研究表明，芽孢杆菌的微生物

代谢活动是影响大曲酶活的重要因素 [34] ，酒化力是指

大曲中某些微生物将淀粉分解转化为酒精的能力 [35] ，

说明黄曲高温大曲的出酒率相较于黑色高温大曲可能

更高。综上可知，黄色和黑色高温大曲之间的理化性

质存在较大差异，这些指标的差异可能与 2 种类型大

曲中不同的微生物群落组成有着直接的关联性。

2.4 高温大曲优势细菌属与理化指标的关联
性分析

据报道，微生物的代谢活动会影响大曲的理化

性质，从而影响大曲的功能表现和白酒香气形成，

因此本研究进一步对优势细菌属与理化指标间的关

联性进行了探讨，结果如图 4 所示。

由图 4a 可知，2 种类型高温大曲的优势细菌

与理化指标之间具有显著的关联性（P＜0.05），因

此，本研究进一步对 2 种类型高温大曲样品中优

势细菌属与理化指标之间的关联性进行了研究。

由图 4b 可知，Lentibacillus 与酒化力显著负相

关（P＜0.05），Kroppenstedtia 与糖化力和酯化力

显著负相关（P＜0.05），其在黑色高温大曲中显著

富集，因此推测黑曲样品酒化力、糖化力和酯化

力较低可能与之相关。Bacillus 与发酵力、液化力

和酒化力显著正相关（P＜0.05），王清龙等 [36] 对大

曲、小曲、陶融型混合曲的微生物与理化指标关联

性分析结果与本研究一致。Thermoactinomyces 与酸

度和氨基酸态氮显著负相关（P＜0.05），与水分含

量、发酵力、液化力和糖化力显著正相关（P＜0.05），
Limosilactobacillus 与水分含量、发酵力、液化力、糖化力、

酯化力和酒化力显著正相关（P＜0.05），而 Bacillus、
Thermoactinomyces 和 Limosilactobacillus 在黄曲中

显著富集，说明黄曲的品质更佳，因此在实际生产

中应该加大黄曲的应用比例，更有利于白酒品质的

提升。综上所述，微生物与大曲的品质指标之间存

在着复杂的关系，因此在后续研究中应该对高温大

曲样品采集的种类、数量和范围进行扩大，并且结

合更先进、更准确的超高深宏基因组测序对其中的

微生物信息进行挖掘，对更多的低丰度物种进行捕

获，为提升高温大曲的品质提供数据支持。

图 4 优势细菌属与理化指标间的相关性分析。

Fig. 4 Correlation analysis between dominant bacterial 

genera and physicochemical indicators

注：（a）理化指标与优势细菌属的普氏分析；（b）相关

性网络图。图中实线表示正相关，虚线表示负相关，“*”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。

2.5 高温大曲细菌菌株的分离鉴定

通过纯培养技术，本研究进一步从 10 份高温

大曲样品中分离纯化得到 33 株细菌菌株，其与模

式菌株的系统发育树结果如图 5 所示。
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图 5 基于 16S rRNA 基因序列的细菌分离株系统发育树

Fig.5 Phylogenetic tree of some lactic acid bacteria isolates basedon 16S rRNA gene sequence

由图 5可知，分离鉴定得到的 33个细菌分离株归

属于 5个属下的 10个种，分别为隶属于 Bacillus 的地

衣芽孢杆菌（B. licheniformis）、解淀粉芽孢杆菌

（B. amyloliquefaciens）、暹罗芽孢杆菌（B. siamensis）、
枯草芽孢杆菌  （B. subtilis）、阿氏芽孢杆菌（B. aryabhattai）
共 5 个种，隶属于假单胞菌属（Pseudomonas）的产

氮假单胞菌（P. azotoformans）和格拉纳达假单胞菌

（P. granadensis）共 2 个种，隶属于普里斯特氏菌属

（Priestia）的巨大普里斯特氏菌（P. megaterium）共 1
个种，隶属于寡养单胞菌属（Stenotrophomonas）的

寡养食单胞菌（S. pavanii）共 1 个种和隶属于不动杆

菌属（Acinetobacter）的约氏不动杆菌（A. johnsonii）
共 1 个种。其中隶属于 Bacillus、Pseudomonas、
Priestia、Stenotrophomonas 和 Acinetobacter 的菌株共

分离出 23 株、2 株、4 株、3 株和 1 株，分别占总

分离株的 69.70%、6.06%、12.12%、9.09% 和 3.03%。

值得注意的是，本研究是使用 NA 培养基在好氧条

件下进行的细菌菌株的分离与统计，而对于可能在

MRS 或者其他培养基上生长的乳酸菌等其他厌氧细

菌并未进行分离与统计，因此后续可以对乳酸菌等

其他厌氧细菌分离株进行进一步的研究。

在分离到的 23 株隶属于 Bacillus 的菌株中，共

分离出 B. licheniformis、B. amyloliquefaciens、
B. siamensis、B. subtilis和B. aryabhattai 10株、6株、3株、

3 株和 1 株。由此可见，本研究中的高温大曲细菌

类群主要以 Bacillus 为主，且 B. licheniformis 为优

势分离株，占分离株总数的 30.30%。黄永光等 [25] 对

茅台镇酱香型大曲研究发现，产酱香风味的微生

物主要为 B. licheniformis、B. amyloliquefaciens、
B. subtilis，且 B. licheniformis 对成品酒的酱香风味

影响最大。张立强等 [37] 从泸州老窖中高温大曲中分

离筛选得到 2 株纤溶酶活力较高的贝莱斯芽孢杆菌

B. velezensis 和 B. licheniformis，其对活性肽、地衣

素和吡嗪类化合物等生理活性物质的合成有促进作

用。由此可见，芽孢杆菌是高温大曲样品的主要细

菌类群，结合相关性分析可知芽孢杆菌属对大曲的
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品质亦会产生影响，所以应该积极开展对大曲样品

中不同芽孢杆菌分离株生长特性的研究，以期为大

曲的强化提供数据支撑。

3  结论

本研究中的黄色和黑色高温大曲细菌菌群和理

化指标间存在明显差异，其中黄曲高温大曲的生物

标志物是 Thermoactinomyces，其水分含量、液化力、

糖化力、酯化力和酒化力显著偏高，黑色高温大曲

的生物标志物是 Lentibacillus，其酸度和氨基酸态

氮显著偏高。研究证明优势细菌属与理化指标之间

的相关性显著，其中 Thermoactinomyces 与酸度和

氨基酸态氮的形成相关，Lentibacillus 与酒化力的

形成相关，Bacillus 与发酵力、液化力和酒化力的

形成相关。纳入研究中的高温大曲中可培养细菌类

群主要以 Bacillus 为主，且 B. licheniformis 为优势

分离株。本研究为进一步了解不同类型高温大曲微

生物和理化特性的差异提供了数据支撑。
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