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摘要：采用高通量测序技术对中温和高温大曲及其曲房空气细菌群落结构进行研究，同时结合环境因素和大曲细菌群落组成，

初步验证环境因素对大曲微生物群落的相关性。高通量测序结果表明：从中温大曲及空气得到 33 细菌属，其细菌种类数与发酵温度

变化呈相反趋势；从高温大曲及空气得到 31 个细菌属，其细菌种类数在整个发酵过程呈减少趋势；主成分分析发现，中温大曲及曲

房空气细菌群落组成在发酵前期基本相似，高温大曲细菌群落组成在整个发酵过程都比较相似，与空气细菌群落组成在发酵前期较为

相似。冗余分析显示，淀粉、水分、酸度、大曲品温等 6 个因素对大曲群落物种分布的解释率为 57.41%，经 Monte Carlo 置换检验发

现，淀粉含量、水分、酸度是影响大曲细菌群落组成的主要因素。本研究初步揭示了大曲发酵过程曲和空气的细菌群落动态变化规律

和相关性，为今后大曲生产和研究提供了重要参考。 
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Abstract: The high-throughput sequencing technology was used to study the bacterial community structure of Daqu (the 

medium-temperature Daqu and the high-temperature Daqu) and the workshop air, and explore the correlation between Daqu and air bacterial 

communities; at the same time, combined with environmental factors and the composition of Daqu bacterial communities, preliminary 

verification of environmental factors on Daqu microbial community relevance was performed. The results revealed that 33 bacterial genera were 

obtained from medium temperature Daqu and air, and the number of bacterial species showed an opposite trend to the change of fermentation 

temperature; 31 bacterial genera were obtained from high temperature Daqu and air, and the number of bacterial species showed a decreasing 

trend throughout the fermentation process. Principal component analysis showed that the composition of air bacterial communities in Daqu and 

workshop air at middle-temperature was basically similar in the early stage of fermentation (except the second stage in fermentation), the 

composition of the high-temperature Daqu bacterial community was similar throughout the fermentation process, and was similar to that of the 

workshop air bacterial community in the early fermentation stage. Redundant analysis showed that the 6 factors, including starch content, 

moisture, acidity, humidity, room temperature, and Daqu temperature, explained 57.41% of the species distribution of Daqu community. The 

引文格式： 

姚亚林,邓杰,任志强,等.不同品温大曲及其曲房空气的细菌群落变化规律和相关性[J].现代食品科技,2021,37(3):62-69 

YAO Ya-lin, DENG Jie, REN Zhi-qiang, et al. Variations and correlation between bacterial communities in Daqu and the workshop air at 

different temperatures [J]. Modern Food Science and Technology, 2021, 37(3): 62-69 

 

收稿日期：2020-08-17 

基金项目：四川省科技厅重点研发项目（2018JY0509）；中国轻工业浓香型白酒固态发酵重点实验室开放基金项目（2018JJ008；2018JJ011）；酿酒生物技术及应

用四川省重点实验室开放基金项目（NJ2018-02） 

作者简介：姚亚林（1996-），男，硕士研究生，研究方向：发酵工程；通讯作者：黄治国（1978-），男，博士，教授，研究方向：发酵工程 



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2021, Vol.37, No.3 

63 

Monte Carlo substitution test found that starch content, moisture and acidity are the main factors affecting the composition of Daqu bacterial 

community. The dynamic change rule and correlation of bacterial community between Daqu and air during Daqu fermentation were revealed, 

which provided an important reference for Daqu production and research in the future. 

Key words: high-throughput sequencing; the workshop air; microbial species; environmental factors 

 
“曲乃酒之骨”，大曲是大曲白酒生产必不可少的

糖化发酵剂。大曲是在自然条件下制成的集微生物菌

系、酶系及物系于一体的复合生物制品，其微生物群

落是影响大曲品质的关键因素之一[1,2]。大曲微生物类

群极为丰富，主要包括霉菌、细菌、酵母菌等，其中

细菌是发酵生香的主要动力。大曲生产是采用自然接

种发酵的，其发酵微生物主要来源于自然环境，而环

境的变化使得微生物群落变化，从而使大曲的质量有

所不同[3]。 
随着分子生物学的发展，高通量测序技术越来越

多地运用在解析特定的微生物群落结构等微生物研究

中[4,5]。吴树坤[6]利用高通量测序比较分析四川不同地

区浓香型大曲的微生物群落结构，发现不同地区大曲

的微生物多样性存在差异；罗惠波[7]通过 PCR-SSCP
分析了浓香型大曲发酵过程中真核微生物群落的变

化，发现其真核微生物群落的生物多样性在大曲发酵

过程中呈先升后降再升高并保持稳定的变化趋势。目

前对于大曲的研究多集中在制作工艺、微生物群落结

构及储藏中的菌系与酶系等变化上[8-11]，而对于制曲

微生态环境对大曲微生物群落结构的影响及相关性的

研究较少。唐玉明[12]应用多元方差分析法探索了制曲

车间不同环境场地间空气微生物种群和数量差异，发

现不同环境的微生物差异显著，并且在大曲不同的发

酵阶段，微生物的含量和种类均有所不同。Li[13]研究

不同工艺的中、低温大曲的微生物群落变化发现，在

不同环境作用下，微生物群落结构发生改变。空气微

生物在白酒酿造整个环节，无论是制曲还是发酵，都

起到自然接种的作用[14,15]，而微生物群落结构及多样

性研究和分析是揭示酿造过程的代谢规律和生态响应

的重要手段。 
本研究以高通量测序技术为手段，以泸州地区的

中温大曲和高温大曲及其曲房空气为研究对象，探究

大曲与曲房空气的细菌群落相关性以及演替规律，并

结合环境因素，初步验证环境因素与大曲微生物群落

的相关性，为今后大曲生产和研究提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

试验材料：采自川南地区的某浓香型酒厂和某酱

香型酒厂不同发酵阶段的大曲及其对应曲房空气为样

品，浓香型大曲发酵周期为 30 d，高温大曲的发酵周

期为 45 d。同一生产阶段大曲及对应曲房空气采取三

个平行样本，利用 Corolis μ空气生物采样器采集曲房

空气，再将其转入装有无菌水的玻璃瓶中；无菌采集

大曲后装入无菌的自封袋中，置于冰盒中迅速运回，

粉碎后混匀，保存于-20 ℃留待高通量测序。取样环

境参数如表 1、表 2 所示。 
表1 浓香型大曲及空气样品参数 

Table 1 Sample lable of medium-temperature Daqu and workshop air 

编号 大曲样本编号 空气样本编号 阶段 室温/℃ 大曲品温/℃ 湿度/% 

1 L1-D L1-K 发酵 0 d 29.00±0.80 32.33±0.50 60.67±2.49 

2 L2-D L2-K 低温期 41.83±1.20 41.67±0.50 66.33±2.62 

3 L3-D L3-K 高温期 41.33±0.90 59.00±0.80 54.67±6.60 

4 L4-D L4-K 后火期 35.00±2.20 55.33±1.20 55.33±3.77 
5 L5-D L5-K 贮藏期 31.67±4.50 32.00±3.30 62.33±5.79 

表2 高温大曲及空气样品参数 

Table 2 Sample lable of high-temperature Daqu and workshop air 

编号 大曲样本编号 空气样本编号 阶段 室温/℃ 大曲品温/℃ 湿度/℃ 
1 G1-D G1-K 发酵 0 d 32.33±0.50 35.67±0.90 57.00±3.56 

2 G2-D G2-K 一次翻曲 38.00±2.20 62.33±2.10 84.00±12.75 

3 G3-D G3-K 二次翻曲 38.17±1.40 51.67±2.90 80.00±12.73 

4 G4-D G4-K 三次翻曲 37.33±1.00 44.67±0.50 51.67±4.50 

5 G5-D G5-K 贮藏期 35.33±0.50 36.83±1.50 40.33±2.62 



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2021, Vol.37, No.3 

64 

DNA 提取纯化试剂：PowerSoil DNA Isolation Ki
（tMOBIO，美国）；Gel Extraction Kit（康为世纪，中

国）；Quant-iTPicoGreen DNA Kit（Invitrogen，美国）；

十 六烷 基三 甲基 溴化 铵、 十二 烷基 硫酸 钠

（Sigma-aldrich，美国）。 
PCR 试剂：buffer、MgCl2、EX taq 酶、dNTPs、

DNA Marker（Takara，日本）；正反向引物（成都擎

科，中国）；高通量测序试剂由美国 Roche 公司提供。 

1.2  仪器与设备 

空气生物采样器（Corolis，法国）；高速冷冻离心

机（Thermo，美国）；高速离心机（Eppendorf，德国）；

均质机（SCILOGEX，美国）；荧光分光光度计

（Promaga，美国）；高通量测序仪（Roche，美国）；

低温冰箱（Thermo，美国）；水平电泳仪、凝胶成像

系统、PCR 仪（Bio-rad，美国）。 

1.3  方法 

1.3.1  空气样品的总 DNA 提取 
空气样品前处理：在无菌条件下取 200 mL 水样，

先后用定性滤纸（8 μm，47 mm）和硝化纤维滤膜（0.22 
μm，47 mm）进行抽滤，收集水样中的微生物，将滤

膜置于 50 mL 离心管中，-20 ℃保存备用。 
空气样品 DNA 提取：采用 analytikjena 公司 innu 

SPEED Soil DNA Kit 试剂盒提取空气中细菌的总

DNA，提取后 DNA 样品取 5 μL DNA 样品于 1%的琼

脂糖凝胶电泳检测其完整性。DNA 样品于-20 ℃保存。 
1.3.2  大曲样品的总 DNA 提取 

准称 5 g（干重计）曲粉，采用改良后的 CTAB[16]

法提取大曲样品中的细菌总 DNA。将提取的大曲和空

气 DNA 样品送至生工生物工程（上海）股份有限公

司测序。 

1.3.3  大曲理化指标的测定 
大曲淀粉、水分和酸度的测定参考《酿酒分析与

检测》[17]。 

1.4  数据分析 

高通量测序数据通过 Mothur 软件处理分析，理化

检测结果用“平均值±标准误”表示。主成分分析采用

SPSS 25.0 软件分析作图，并使用 Canoco 5.0 软件对测

序数据与理化结果做冗余分析。 

2  结果分析 

2.1  测序有效性分析 

稀释曲线是用来评价测序量是否足以包含所有类

群，并能够间接性反应样品的物种丰富度。根据图 1
的结果可以看出，随测序深度的增加各样品的稀释性

曲线变化趋势呈现先增加后趋于平缓，这表明测序的

数据量较为合理，测序的深度能够反映出样品中绝大

多数微生物的物种信息。 

 
图1 大曲及其空气样品稀释曲线 

Fig.1 The rarefaction curve of sample in Daqu and workshop 

air 

注：图中编号意义参考表 1 和表 2。 

 
图2 中温大曲和空气细菌属群落分布 

Fig.2 The bacterial community structure in medium-temperature Daqu and workshop air 



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2021, Vol.37, No.3 

65 

 
图3 高温大曲和空气细菌属群落分布 

Fig.3 The bacterial community structure in high-temperature Daqu and workshop air 

2.2  大曲和曲房空气中细菌群落多样性分析 

将高通量测序所得序列与 silva 细菌数据库进行

比对，得到每个 OTU 在属水平上的群落结构，两个

酒厂大曲和曲房空气的细菌属组成如图所示。在属分

类学水平上，将没有明确的分类信息归为一类，即

unclassified。 
如图 2 所示，从中温大曲和其曲房空气中共得到

33 个细菌属的结构信息。随着发酵温度的增加，大曲

与曲房空气细菌种类均呈减少趋势；发酵温度下降后，

大曲与曲房空气细菌种类明显增加；到了贮存期后，

曲房空气的种类逐渐减少，而大曲细菌种类较为明显

地增加，并且大曲细菌种类高于空气中的细菌种类。

其中，芽孢杆菌属（Bacillus）在大曲和空气的各个阶

段都占有较大比例，并随着发酵进行在大曲中不断积

累。芽孢杆菌属是一类抗逆特性较强的菌群，是白酒

酿造中丰富酶系和白酒风味成分的重要功能菌[18]。此

外，从图中还可以看出，乳杆菌属（Lactobacillus，
1.74%）、高温放线菌属（Thermoactinomyces，1.92%）、

泛 菌 属 （ Pantoea ， 11.02% ） 和 金 黄 杆 菌 属

（Chryseobacterium，1.37%）这几类菌属在开始发酵

阶段只存在于空气中，在随后发酵的低温期逐渐进入

大曲中得到积累，而魏斯氏属（Weissella，7.34%）、

Gurvibacter（1.06%）和根瘤菌属（Rhizobium，1.12%）

在开始发酵阶段只存在于大曲中，在低温期和高温期

阶段进入空气并逐渐稳定。即在大曲发酵及储存过程

中，由于大曲中营养丰富，且大曲与空气中的微生物

处于动态迁移的状态，曲中的多种重要酿造微生物都

是从空气中网罗而得，而随时间变化部分微生物种类

不适应大曲环境而转移至空气中，使得大曲与空气中

的细菌种类处于此消彼长的状态。这与车路萍[19]的研

究结果较为符合。 

如图 3，从高温大曲和其曲房空气中得到 31 个属

结构信息。随着大曲的发酵，除大曲入房 4 d 时的大

曲细菌种类增加以外，大曲和曲房空气中细菌的种类

均逐渐减少，且在整个过程中，大曲中细菌种类多于

曲房空气中的细菌种类。随着大曲发酵进行，温度升

高，大曲的营养物质、水分等不断变化，大曲及空气

中不能适应高温的细菌逐渐消亡，而能够适应环境的

细菌种类在大曲中不断富集，同时部分微生物在大曲

与空气之间存在动态的物质能量交换，使得大曲与曲

房空气的细菌群落组成处于动态变化。慢生芽孢杆菌

属（Lentibacillus，9.32%）和乳杆菌（10.22%）属在

发酵 0 d 时只存在于空气中，在发酵 4 d 时进入大曲中

生长积累；假单胞菌属(Pseudomonas)在发酵 0 d 时大

曲和曲房空气中都存在，随发酵变化，逐渐在空气中

累积达到较高丰度（17.14%）；高温放线菌属是传统

高温大曲中的优势菌属，对生长温度具有极高的耐受

性，发酵全过程都存在大曲中，并在发酵、贮存中不

断生长累积。 
通过比较两种大曲制曲过程中的细菌群落的分布

及变化发现，高温大曲及其空气细菌群落结构变化与

中温大曲及空气有所差异，主要是由于所用母曲、制

曲工艺、制曲环境等不同引起的。芽孢杆菌属和高温

放线菌属[4]在中、高温大曲发酵的整个阶段都占较大

比重，在两种大曲中都属于优势菌群，最终在储存期

的丰度分别占到了 23.12%和 9.47%、27.04%和

23.18%。这两类菌属都是对丰富白酒酿造的酶系和物

系起着重要作用，是大曲微生物菌系中不可或缺的。

近几年研究发现高温放线菌属其不仅存在于高温大曲

中，在浓香型大曲中也有较高的分布，其丰度主要受

制曲温度的影响[20-22]。刘延波对浓香型中温曲和高温

曲的细菌群落结构研究发现，其高温放线菌属和芽孢

杆菌属的的丰度从中温（5.43%和 2.56%）到高温
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（12.29%和 20.93%）都显著上升，与本研究结果基本

一致。在中温大曲中，随发酵进行，高温放线菌属由

空气进入大曲中累积，在大曲中呈先升高后降低的变

化趋势；而在高温大曲中随发酵进行呈升高趋势，在

发酵前期空气中仅短暂存在后消亡，这可能是受空气

营养缺乏的影响。此外，其他微生物类群也存在动态

迁移，如乳杆菌属、泛菌属等酿造功能微生物都是从

空气进入中温大曲中生长累积，并影响其群落结构。

在两种大曲发酵过程中，都存在着空气微生物与大曲

微生物的短暂交替循环，主要是受到环境影响，微生

物自主地选择适合生存的空间[23]。 

2.3  大曲及曲房空气细菌群落相关性分析 

 
图4 中温大曲与曲房空气样品的细菌主成分分布 

Fig.4 Principal component analysis of the bacterial community 

structure in medium-temperature Daqu and workshop air 

为探究大曲与曲房空气细菌群落的相关性，对两

个酒厂不同阶段大曲与曲房空气样品的 OTUs 各自通

过 SPSS 进行主成分分析，根据样品在主成分各个维

度上的位置，分别以 PC1 和 PC2 为横、纵坐标轴作图，

得到样品在主成分上的散点图，根据样品间在分布图

中的距离判断其细菌群落结构的差异性和相似性。结

果表明，图4中的第一轴能够解释数据56.58%的变量、

第二轴能够解释数据 30.37%的变量。泸州地区中温大

曲及其曲房空气细菌群落在发酵初期较为相似，表明

大曲前期可能是微生物自然接种培菌的重要时期之

一，这与罗惠波[24]、车路萍[25]的研究结果基本一致。

并且 L1-K、L2-K、L3-K、L4-K、L5-K 在 PC1 上距

离接近，表明空气细菌群落组成在发酵整个时期都较

为相似。而大曲发酵的高温阶段到储存阶段的细菌群

落组成与空气相差较大，与发酵的升温以及后期储存

的低水分可能有较大的关联。 
高温大曲及曲房空气的细菌群落组成在 PC1、

PC2 上的分布如图 5 所示，G2-K、G3-K、G5-K 和

G1-D、G2-D、G4-D、G5-D 在 PC1 上较为集中，表

明这几个阶段的大曲及空气细菌群落组成相似，微生

物存在相互影响。而 G3-D 相距其他样点较远，可能

受高温大曲的高温阶段影响较大。 

 
图5 高温大曲与曲房空气样品的细菌主成分分布 

Fig.5 Principal component analysis of the bacterial community 

structure in high-temperature Daqu and workshop air 

制曲过程中，不同环境的微生物都存在差别，对

曲药的微生物结构及感官质量有着重要影响[10,24]，车

路萍对中、高温大曲及空气微生物种类和生物量研究

发现，不同温度大曲及其曲房空气均含其特有微生物

种类,其中中温大曲以嗜热解氢杆菌、革兰氏阴性菌为

优势菌群，其曲房空气以革兰氏阳性菌、革兰氏阴性

菌为优势菌群；高温大曲在发酵后期以革兰氏阳性菌

为优势菌群，其曲房空气以革兰氏阴性菌为优势菌群，

并且中温和高温大曲及各自的曲房空气微生物在发酵

前期群落组成皆相似[25]。这与本研究结果基本符合，

这表明空气对大曲微生物群落形成的影响在培菌发酵

前期。此研究结果对生产功能菌种强化大曲的菌种选

择和添加时间等提供了重要参考。空气微生物在自主

地向大曲中迁移，从而使得在发酵过程中一些阶段的

空气与大曲的微生物类群相似，这是空气对大曲自然

接种的结果，并且可能会赋予大曲一些特定的微生物

类群。张亚丽[26]对茅台产区空气微生物的鉴定和分

析，发现酱香型白酒在酿造过程中有很大一部分特征

微生物来自所处的空气环境中，并且空气中的部分微

生物存在一定的稳态。 

2.4  不同发酵阶段大曲细菌群落特征与环境 

因素的关系 

大曲的生产是自然接种培菌发酵，其生产环境对

制曲有着重要影响，淀粉、酸度、水分和温度等环境

因素可能会胁迫性地驱动大曲发酵过程的微生物群落

演替[27]。本试验利用 RDA 分析将两个酒厂不同阶段

大曲的 OTUs 与环境因素相结合，选择在发酵过程中

丰度较高的 22 个菌属，来探讨环境因素对不同阶段大

曲细菌群落的影响。 
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图6 理化指标与大曲细菌群落属水平的RDA分析 

Fig.6 The redundancy analysis distribution of bacteria 

community and physical and chemical indexes in Daqu 

注：T1：Room temperature；T2：Daqu temperature；S1：

Pseudomonas ； S2 ： Bacillus ； S3 ： Brevundimonas ； S4 ：

Chryseobacterium；S5：Pedobacter；S6：Weissella；S7：

Flavobacteria；S8：Lentibacillus；S9：Acinetobacter；S10：Massilia；

S11：Staphylococcus；S12：Lactobacillus；S13：Exiguobacterium；

S14：Enhydrobacter；S15：unclassified；S16：Thermoactinomyces；

S17：pediococcus；S18：Delftia；S19：Pantoea；S20：Acidovorax；

S21：Paenibacillus；S22：Gurvibacter。 

如图 6 所示，所选择的 6 个环境因素共解释

57.41%的物种变化，其中第一和第二排序轴分别贡献

了 20.24%和 17.96%。红色箭头表示经 Monte Carlo 置

换检验对大曲细菌群落结构变化影响显著的环境因素,
箭头长度表征着对细菌群落的影响程度。各环境因素

对群落结构影响的相关性大小依次为淀粉、水分、酸

度、湿度、T2 和 T1，其中淀粉、水分和酸度是影响

大曲细菌群落结构的主要因素。从图中可以看出，T2
和 T1 和芽孢杆菌属、高温放线菌属、泛菌属呈正相

关，与假单胞菌属、魏斯氏菌属呈负相关；酸度与魏

斯氏菌属、嗜酸菌属（Acidovorax）呈正相关；水分

和淀粉与黄杆菌属（Flavobacteria）、乳杆菌属、短波

单胞菌属（Brevundimonas）呈正相关。在大曲整个发

酵过程中，多个环境因素对微生物群落组成协调性、

交互性等产生驱动作用，来影响其群落演替。从大曲 
发酵不同阶段而言，水分与淀粉与大曲发酵前期呈正

相关，而温度（T1、T2）与发酵中后期呈正相关。环

境因素的变化会推动其群落演替[13]，肖辰以中温大曲

为研究对象，揭示了生物热是其功能微生物群落形成

的关键动力[23]；李小龙揭示了乙醇与酸度协同作用推

动芝麻香型白酒固态发酵过程的微生物群落演替，其

对群落演替的协同解释率为 23.17%[28]；而本研究发

现，不同发酵阶段，推动大曲微生物群落演替的因素

不同。发酵前期，大曲的营养充足，淀粉、水分等营

养物质对微生物群落组成的影响可能更大，对细菌群

落的演替起到驱动作用；而在发酵中后期，由于淀粉、

水分等消耗到一定程度，温度对大曲细菌群落的影响

占主要地位。Wang[29]对三种清香型大曲的微生物群落

组成进行研究，发现其存在显著差异，并推断温度对

清香型大曲的微生物形成具有决定性作用。在中温和

高温大曲微生物群落形成中温度也是重要的影响因

素，这可能是大曲以品温区分的重要原因。 

3  结论 

不同品温大曲的微生物群落差异明显，本研究以

高通量测序技术对两种大曲及其曲房空气微生物群落

进行比较分析，初步明晰了空气微生物对大曲的微生

物类群影响的变化规律，并以多元统计分析方法探究

了环境因素对大曲微生物群落分布的影响。本研究在

理论上阐释了传统制曲工艺“自然接种”这一工序，这

对于制曲生产过程中定向接种功能微生物、调控环境

参数以推动发酵演替都具有重要的指导意义。要进一

步研究环境对大曲微生物群落结构的影响，应当更加

细化大曲的不同发酵阶段做更深入地研究。因此，深

入研究曲房空气微生物和不同品温大曲的微生物类群

的关系对大曲生产和研究有重要参考价值。 

参考文献 

[1] 沈怡方.白酒生产技术全书[M].北京:中国轻工业出版社, 

1998 

SHEN Yi-fang. Complete Book of Liquor Production 

Technology [M]. Beijing: China Light Industry Press, 1998 

[2] 荣瑞金,李祖明,王德良,等.中国酒曲微生物研究进展[J].中

国酿造,2009,6:5-8 

RONG Rui-jin, LI Zu-ming, WANG De-liang, et al. Research 

progress on microorganisms in Chinese liquor Qu [J]. China 

Brewing, 2009, 6: 5-8 

[3] 刘婷,陈可丹,黄冰静,等.不同生产环境对特香型大曲的影

响[J].中国酿造,2019,38(7):80-84 

LIU Ting, CHEN Ke-dan, HUANG Bing-jing, et al. Effect of 

different production environment on Te-flavour Daqu [J]. 

China Brewing, 2019, 38(7): 80-84 

[4] Wang C, Shi D, Gong G. Microorganisms in Daqu: a starter 

culture of Chinese Maotai-flavor liquor [J]. World Journal of 

Microbiology and Biotechnology, 2008, 24(10): 2183-2190 

[5] Han X L, Jia S R, Zhang W J. Analysis of Daqu produced in 

different seasons: analysis of Daqu produced in different 

seasons [J]. Journal - Institute of Brewing, 2016, 122(3): 

397-402 

[6] 吴树坤,谢军,卫春会,等.四川不同地区浓香型大曲微生物



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2021, Vol.37, No.3 

68 

群落结构比较[J].食品科学,2019,40(14):144-152 

WU Shu-kun, XIE Jun, WEI Chun-hui, et al. Comparison of 

microbial community structure of starter cultures (Daqu) for 

Luzhou-flavor liquor in different regions of Sichuan [J]. Food 

Science, 2019, 40(14): 144-152 

[7] 罗惠波,黄治国,李浩,等.浓香型大曲真核微生物群落的

PCR-SSCP 解析[J].中国酿造,2009,8:42-45 

LUO Hui-bo, HUANG Zhi-guo, LI Hao, et al. PCR-SSCP 

analysis of the eukaryotic microbial communities in 

Luzhou-flavor Daqu [J]. China Brewing, 2009, 8: 42-45 

[8] Wang X, Du H, Xu Y. Source tracking of prokaryotic 

communities in fermented grain of Chinese strong-flavor 

liquor [J]. International Journal of Food Microbiology, 2017, 

244: 27-35 

[9] Zheng X W, Tabrizi M R, Nout M, et al. Daqu-a traditional 

Chinese liquor fermentation starter [J]. Journal of the Institute 

of Brewing, 2011, 117(1): 82-90 

[10] Han X L, Jia S R, Zhang W J. Analysis of Daqu produced in 

different seasons: analysis of Daqu produced in different 

seasons [J]. Journal - Institute of Brewing, 2016, 122(3): 

397-402 

[11] 梁晨,杜海,徐岩.大曲贮存过程中原核微生物群落结构及

风味成分演替规律[J].微生物学通报,2017,44(2):384-393 

LIANG Chen, DU Hai, XU Yan. The succession of 

procaryotic microbial community and the flavor components 

in the storage process of Daqu [J]. Microbiology China, 2017, 

44(2): 384-393 

[12] 唐玉明,廖建民,姚万春,等.制曲车间不同环境场地空气微

生物差异研究[J].酿酒,1999,1:39-41 

TANG Yu-ming, LIAO Jian-min, YAO Wan-chun, et al. 

Study on the difference of air microbes in different 

environmental sites of Daqu production [J]. Liquor Making, 

1999, 1: 39-41 

[13] Li P, Lin W, Liu X, et al. Environmental factoring affecting 

microbiota dynamics during traditional solid-state 

fermentation of Chinese Daqu starter [J]. Frontier in 

Microbiology, 2016, 7: 1237 

[14] 卢中明,谢菲,郑敏,等.低醉白酒风味大曲发酵过程中环境

微生物调控方法的研究[J].酿酒,2019,46(4):10-15 

LU Zhong-ming, XIE Fei, ZHENG Min, et al. Research on 

regulation of environmental microorganisms of low drunken 

degress Daqu during the fermentation process [J]. Liquor 

Making, 2019, 46(4): 10-15 

[15] 王彦华.福矛窖酒酿造环境微生物区系结构分析[D].福州:

福建师范大学,2016 

WANG Yan-hua. Analysis of the microbial community 

structure in liquor-making environment of Fumao cellar wine 

[D]. Fuzhou: Fujian Normal University, 2016  

[16] Lipthay J R D, Enzinger C, Johnsen K, et al. Impact of DNA 

extraction method on bacterial community composition 

measured by denaturing gradient gel electrophoresis [J]. Soil 

Biology & Biochemistry, 2004, 36(10): 1607-1614 

[17] 王福荣.酿酒分析与检测[M].化学工业出版社,2012 

WANG Fu-rong. Liquor Analysis and Detection [M]. 

Chemical Industry Press, 2012 

[18] Jensen T O, Pogrebnyakov I, Falkenberg K B, et al. 

Application of the thermostable β-galactosidase, BgaB, from 

Geobacillus stearothermophilus as a versatile reporter under 

anaerobic and aerobic conditions [J]. Amb Express, 2017, 

7(1): 169 

[19] 车路萍,邓杰,卫春会,等.基于 PLFA 分析不同地域浓香型

大曲及曲房空气细菌群落相关性[J].食品与发酵工业,2019, 

45(24):33-39 

CHE Lu-ping, DENG Jie, WEI Chun-hui, et al. The 

correlation of bacterial communities between Luzhou- 

flavored Daqu and its workshop air based on PLFA 

technology in different areas [J]. Food and Fermentation 

Industries, 2019, 45(24): 33-39 

[20] 刘延波,赵志军,陈黄曌,等.高通量测序技术分析浓香型白

酒中温曲和高温曲的细菌群落结构 [J].现代食品科

技,2018,34(5):229-235 

LIU Yan-bo, ZHAO Zhi-jun, CHEN Huang-zhao, et al. 

Analysis of bacterial community structure in medium 

temperature Daqu and high temperature Daqu of 

Luzhou-flavor liquor by high-throughput sequencing [J]. 

Modern Food Science and Technology, 2018, 34(5): 229-235 

[21] 徐泽江.芝麻香型白酒酿造微生物多样性分析[D].杭州:浙

江理工大学,2012 

XU Ze-jiang. Analysis of brewing microbiology diversity of 

the sesame-flavor liquor [D]. Hangzhou: Zhejiang Sci-Tech 

University, 2012 

[22] 孟镇,熊正河,钟其顶,等.应用 PCR-DGGE 技术解析白酒大

曲细菌群落结构[J].食品与发酵工业,2010,36(10):159-162 

MENG Zhen, XIONG Zheng-he, ZHONG Qi-ding, et al. 

Application of PCR-DGGE to analysis of bacteria 

community structure of Daqu [J]. Food and Fermentation 

Industries, 2010, 36(10): 159-162 

[23] 肖辰.泸型酒中温大曲微生物群落的演替及其对酒醅发酵

的贡献[D].无锡:江南大学,2018 

XIAO Chen. Succession of mid-temperature Daqu 



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2021, Vol.37, No.3 

69 

microbiota and its contribution to the fermentation of 

Luzhou-flavor baijiu [D]. Wuxi: Jiangnan University, 2018 

[24] 罗惠波,唐玉明,卓毓崇.制曲车间空气微生物及其对曲药

质量的影响研究[J].中国酿造,2004,23(8):19-22 

LUO Hui-bo, TANG Yu-ming, ZHUO Yu-Chong, et al. Study 

on air-borne microbes in koji-making workshops and impact 

on koji quality [J]. China Brewing, 2004, 23(8): 19-22 

[25] 车路萍,任志强,郑若欣,等.基于 PLFA 分析中温和高温大

曲及其曲房空气微生物群落相关性[J].食品工业科技,2020, 

41(5):124-129,135 

CHE Lu-ping, REN Zhi-qiang, ZHENG Ruo-xin, et al. PLFA 

-based analysis of correlation between microbial 

communities in medium and high temperature Daqu and the 

workshop air [J]. Science and Technology of Food Industry, 

2020, 41(5): 124-129, 135 

[26] 张亚丽.贵州省仁怀地区茅台空气微生物的鉴定与分析

[D].北京:北京化工大学,2014 

ZHANG Ya-li. Analysis of microbial tracking in Maotai town 

Guizhou provence [D]. Beijing: Beijing University of 

Chemical Technology, 2104 

[27] 黎攀.环境因素胁迫下传统岐山醋大曲固态发酵过程中微

生物群落演变规律的研究[D].广州:华南理工大学,2017 

LI Pan. Effect of environmental factors on microbiota 

dynamics during traditional solid-state fermentation of Daqu 

starter for Chinese Qishan vinegar [D]. Guangzhou: South 

China University of Technology, 2017 

[28] 李小龙,吴群,徐岩.乙醇与酸度协同作用推动芝麻香型白

酒固态发酵过程的微生物群落演替[J].微生物学通报,2019, 

46(1):1-10 

LI Xiao-long, WU Qun, XU Yan. Synergism between ethanol 

and acidity drives microbial community succession during 

roasted sesame-flavor liquor solid-state fermentation [J]. 

Microbiology China, 2019, 46(1): 1-10 

[29] Wang H Y, Xu Y, Effect of terperature on microbial 

composition of starter culture for Chinese light aroma style 

liquor fermentation [J]. Letters in Applied Microbiology, 

2015, 60(1): 85-91 

 

                                                                                                                                                                                                   

（上接第170页） 

[27] 马玉荣.加热及模拟胃肠道消化处理对豆浆活性成分和抗

氧化能力的影响[D].广州:华南理工大学,2014 

MA Yu-rong. Effect of heat treatment and in vitro 

gastrointestinal digestion on the bioactive compounds 

contents and antioxidant activity of soymilk [D]. Guangzhou: 

South China University of Technonly, 2014 

[28] 周萌,马玉荣,黄惠华.不同品种大豆中的生物活性成分及

其抗氧化活性的比较分析[J].现代食品科技,2015,31(4): 

137-143 

ZHOU Meng, MA Yu-rong, HUANG Hui-hua. Bioactive 

compounds and antioxidant activity of different varieties of 

soybean cultivars [J]. Modern Food Science and Technology, 

2015, 31(4): 137-143 

[29] Zhao L, Li S, Zhu Y, et al. Antioxidant activities and major 

bioactive components of consecutive extracts from blue 

honeysuckle (Lonicera caerulea L.) cultivated in China [J]. 

Journal of Food Biochemistry, 2015, 39(6): 653-662 

[30] Ilaiyaraja N, Likhith K, Sharath B, et al. Optimisation of 

extraction of bioactive compounds from Feronia limonia 

(wood apple) fruit using response surface methodology 

(RSM) [J]. Food Chemistry, 2015, 173(2): 348-354 

[31] Amarowicz R , Pegg R B . Legumes as a source of natural 

antioxidants [J]. European Journal of Lipid Science and 

Technology, 2008, 110(10): 865-878 

[32] 赵鑫丹,郝苑汝,庞俊倩,等.核桃(Juglandaceae)种仁、叶、

花粉抗氧化活性及成分鉴定[J].食品工业科技,2019,40(20): 

54-60 

ZHAO Xin-dan, HAO Yuan-ru, PANG Jun-qian, et al. 

Antioxidant activity and compounds identification of walnut 

(Juglandaceae) kernels, leaves and pollen [J]. Science and 

Technology of Food Industry, 2019, 40(20): 54-60 

 

 

 


