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酿酒酵母和异常毕赤酵母混菌发酵对白酒液态 
发酵效率和风味物质的影响 
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摘  要: 【目的】通过酿酒酵母(Saccharomyces cerevisiae)和异常毕赤酵母(Pichia anomala)
在麸皮汁培养基中的混菌发酵, 以增加发酵液的风味酯含量并保证发酵效率。【方法】采

用两种酵母混合接种、顺序接种混菌发酵方式, 以酵母单独接种发酵作对照, 测定酵母的

发酵性能和发酵液中乙酸乙酯含量, 并对发酵结束时风味物质进行半定量; 利用无细胞系

统, 分析两种酵母之间的相互作用。【结果】采用顺序接种混菌发酵方式, 避免 S. cerevisiae
对 P. anomala 的生长竞争性抑制, 使两种酵母均能获得较高的生物量; 发酵结束时, 乙醇

浓度为 20.17 g/L, 比酿酒酵母单菌种发酵时降低了 9.14%; 但乙酸乙酯含量达到 0.74 g/L, 
比异常毕赤酵母单菌种发酵时提高了 80%; 发酵液风味物质的测定结果表明, 酿酒酵母

与异常毕赤酵母的混合发酵能够形成更多的酯类物质 , 总酸和高级醇含量却相对较低 , 
有效改善了发酵液的风味特性; 在混菌发酵时 , 碳源是影响酿酒酵母繁殖的重要因素 , 
但酵母的代谢物对异常毕赤酵母产生明显的抑制作用。【结论】混菌发酵, 为丰富发酵产

物的风味复杂性和增强风格的独特性提供了一条有效的途径。 
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Effect of mixed culture of Saccharomyces cerevisiae and  
Pichia anomala on fermentation efficiency and flavor  

compounds in Chinese Liquor 
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Biotechnology of the Ministry of Education, Wuxi, Jiangsu 214122, China) 
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Abstract: [Objective] To increase ester content and maintain fermentation performance, mixed 
fermentation of Saccharomyces cerevisiae and Pichia anomala in wheat bran liquid medium 
were used. [Methods] S. cerevisiae and P. anomala were inoculated using mixed or sequential 
modes. Fermentation efficiency and the content of ethyl acetate during fermentation process, and 
volatile compounds in ultimate fermentation liquid were detected with pure culture of yeast as 
controls. Interactions between yeasts were preliminarily studied through cell-free systems. 
[Results] Using sequential inoculation, growth of P. anomala wasn’t inhibited by S. cerevisiae 
and two species could reach high biomass. At the end of fermentation ethanol content was 20.17 
g/L, which reduced 9.14% than pure culture of S. cerevisiae. But the concentration of ethyl acetate 
was 0.74 g/L, which increased 80% compared to P. anomala monoculture. The mixed 
fermentation of S. cerevisiae and P. anomala produced more esters, less alcohols and fatty, and 
improved flavor characteristics of fermentation liquid. Analysis of cell-free system showed that 
carbon source was an important factor to affect growth of S. cerevisiae and metabolites 
obviously inhibited propagation of P. anomala. [Conclusion] Mixed fermentations of S. cere-
visiae and non-Saccharomyces provided a feasible way to improve flavor complexity and 
obtain specific characteristics of fermentation products. 

Keywords: Yeast, Mixed fermentation, Chinese liquor, Ethyl acetate, Flavor compound, Interaction 

传统固态白酒的发酵是一个复杂的多种微生

物生物转化的过程, 酵母在其中起着重要作用。

根据酵母的作用, 大致可将酵母分成两大类。一

类是 Saccharomyces cerevisiae, 主要完成酒精发

酵, 具有较高的发酵速率和完全的发酵能力。另

一类是 non-Saccharomyces, 虽然其发酵效率较

低, 但能够合成多种酶, 将原料中的前体物质转

换成风味物质如酯、酸、高级醇和醛等产物, 对

发酵食品风味、质地和色泽的形成有着重要的作

用。并且还能抑制发酵过程中一些腐败微生物的

繁殖[1−3]。与单独培养相比, 酵母的混菌发酵, 能

表现出更好的特性。它们或者代谢产生、增强一

些有益的风味化合物如苯乙醇、乙酸苯乙酯等, 

或者降解某些异味物质如乙酸、乙醛等, 或者促

进酵母的代谢性能, 从而最终改变发酵产物的风

味特征[4−5]。所以将酿酒酵母和非酿酒酵母共同作

为发酵起始菌种, 为丰富发酵产物的风味复杂性

和增强风格的独特性提供了一条有效的途径[6−7]。

在详细剖析葡萄酒发酵中的微生物组成后, 研

究的热点之一就是酿酒酵母与非酿酒酵母组合

发酵中酵母之间的相互影响和代谢产物的差异

分析。 
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白酒生产具有自身特殊的原料、工艺和微环

境, 需要重新认识白酒中酿酒酵母与非酿酒酵母

在生理和代谢水平上的相互作用。已发现的非酿

酒 酵 母 主 要 包 括 Pichia 、 Saccharomycopsis 、

Issatchenkia、Candida、Hanseniaspora[8]。毕赤类

酵母是主要的产酯酵母, 对白酒的风味有重要贡

献。其中, Pichia anomala 是白酒中普遍存在的菌

种。异常毕赤酵母能耐受低 pH、低水活度、高

渗透压、厌氧等极端环境。相比有氧, 限氧条件

不仅能够诱导异常毕赤酵母进行酒精发酵, 激活

发酵途径中的关键酶, 而且对葡萄糖的吸收率和

乙醇、甘油、乙酸乙酯等代谢物含量都有所增

加[9−10]。国内学者虽然对酵母的产酯作用进行了诸

多研究, 但主要针对实验室条件下单菌种的优

化[11], 在酿酒环境中酵母产酯和酒精发酵的相互

影响及协调作用研究很少。虽然白酒生产是固态

发酵, 但在实验室条件下模拟白酒固态发酵工

艺, 存在着发酵、菌体生长、营养物的吸收和代

谢产物的分泌在各处的不均匀性, 以及明显的浓

度梯度及传热、传质困难, 使得发酵参数的检测

和控制比较困难。因此本研究尝试在限氧条件下

先实现酿酒酵母和异常毕赤酵母的混菌液态发

酵, 实现不同种属酵母的组合发酵, 并初步分析

两株酵母之间的相互作用。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  菌种: 酿酒酵母(Saccharomyces cerevisiae)

和异常毕赤酵母(Pichia anomala)为本实验室从

酒醅中分离到的菌株, 两株菌采用麦芽汁琼脂培

养基斜面保养。 

1.1.2  培养基: 种子培养基为麦芽汁培养基; 发

酵培养基为麸皮汁培养基[12]。 

1.1.3  试剂及药品: 2-辛醇(2-Octanol)、4-甲基-2-

戊醇(4-Methyl-2-pentanol)购自 Sigma 公司。其他

试剂均为国产色谱纯或分析纯, 购于上海生工生

物工程公司。 

1.2  方法 
1.2.1  液态发酵方式: 将异常毕赤酵母和酿酒酵

母单独接种麸皮汁培养基, 摇瓶培养 1 d 后, 按

107 CFU/mL 接种量接入 100 mL 麸皮汁培养基中

于 30 °C 静置培养 6 d。两株酵母混合发酵是采

用两种方式接种: ①分别单独液态培养 1 d 后, 按

照 1:1 比例接种(混合接种); ②根据两种酵母的生

长曲线, 由于异常毕赤酵母生长较为缓慢, 需要

近 10 h 才能达到与酿酒酵母相同的生长量。故麦

芽汁培养基中先接种异常毕赤酵母, 培养 10 h, 
再接入酿酒酵母(顺序接种)。种子液摇瓶培养 1 d

后, 按 107 CFU/mL 接种量接入麸皮汁培养基于

30 °C 培养箱中恒温静置培养 6 d。每隔 24 h 取样, 

测定不同培养方式下发酵液的理化指标、酵母的

发酵性能和产酯能力, 跟踪发酵过程中两种酵母

数量变化趋势; 并检测发酵结束时发酵液的风味

物质。 

1.2.2  发酵液理化指标的测定: pH 测定采用

METTLER TOLEDO pH 计, 还原糖采用 DNS 法

测定[13]。发酵结束后发酵液中乙醇、葡萄糖用

HPLC 测定[14]。乙醇理论转化率=乙醇浓度/(0.51×

还原糖浓度)×100%, 其中糖转换为乙醇的换算

系数为 0.51[15]。 
1.2.3  酵母计数: 因为两种酵母在 YPD 平板上

的形态不同, 直接采用稀释涂布 YPD 平板测定

发酵过程中两种酵母的数量变化。 

1.2.4  酵母发酵性能: 采用 CO2 失重法。每隔

24 h 称重一次, 直至发酵结束。 

1.2.5  乙酸乙酯的检测: 采用液-液微萃取法提

取和气相色谱-氢火焰离子化检测器(GC-FID)定

量分析。取 5 mL 发酵液于离心管中, 加入 5 μL

内标(2-辛醇)溶液和 500 μL 乙醚。充分混匀后静

置分层, 取有机相进行分析(仪器为安捷伦 6890N
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气相色谱仪配有氢火焰离子化检测器 FID)。色谱

条件见文献[16]。 
1.2.6  发酵液中风味物质的分析: 运用顶空固相

微 萃 取 技 术 (HS-SPME) 和 气 相 色 谱 - 质 谱

(GC-MS)方法分析。样品处理方法及 GC-MS 分

析条件见文献[17]。 

1.2.7  无细胞滤液对酵母生长的影响: 麸皮汁中

发酵 4 d 酵母发酵液, 离心收集上清, 0.22 μm 微

孔膜过滤除菌获得无细胞滤液[18]。在无细胞滤液

中添加等体积的葡萄糖溶液和新鲜麸皮汁培养

基。将培养好的酵母(107 CFU/mL)接入上述培养

基中, 于 30 °C 静置培养 24 h 后测 OD600。对照

分别为酵母接入不接种麸皮汁培养基+新鲜麸皮

汁培养基(1:1)和不接种麸皮汁培养基+葡萄糖溶

液(1:1)。 

2  结果与讨论 

2.1  酵母数量的动态变化及发酵性能的测定 
发酵过程中酵母总数的动态变化见图 1。发

酵前 48 h, 酵母处于快速生长阶段, 在 48−96 h

保持较高数量, 此后数量缓慢减少。酿酒酵母和

异 常 毕 赤 酵 母 单 菌 种 培 养 时 细 胞 数 可 达 到

1.6×108 CFU/mL 和 8.3×107 CFU/mL, 而混菌发

酵时细胞量最大也能达到 108 CFU/mL。毕赤酵母

单独培养时细胞数一直位于最低水平。混菌发酵

时, 由于酿酒酵母的存在, 体系中酵母总数很快

达到较高水平。 

混菌发酵过程中两种酵母数量的动态变化过

程见图 2。顺序接种混菌培养时异常毕赤酵母数

量始终高于混合接种混菌培养, 而酿酒酵母情况

却相反。由于混菌发酵时两种酵母竞争利用碳源, 
酿酒酵母优先利用葡萄糖而迅速增殖, 异常毕赤

酵母营养不足导致生长缓慢, 故混合接种时酿酒

酵母数量较高。当异常毕赤酵母先单独培养时, 

没有竞争压力, 生长到一定的生物量后再接入酿

酒酵母, 使两种酵母共同繁殖, 获得较高的细胞

水平。所以, 顺序接种时异常毕赤酵母数量较高。

这与葡萄酒中酿酒酵母与非酿酒酵母混菌发酵

的结果相一致[19]。此外, 当两种酵母在同一体系

中共同发酵时, 由于营养物质和生存空间的限

制, 各自的最大生物量都低于单菌种培养的水

平[19−20]。 

普遍认为在与酿酒酵母混合发酵时, 非酿酒

酵母会抑制酿酒酵母的发酵性能[20]。混菌发酵的

结果也验证了这一观点。如图 3 所示, 顺序接种

混合发酵时异常毕赤酵母的存在, 主要是降低了

起始阶段的发酵速度, 48 h 后发酵速度恢复到单 

 
图 1  不同培养方式下酵母活细胞总数的变化 
Fig. 1  Total counts of yeast in different fermentations 

 
图 2  不同培养条件下混菌发酵过程中酵母动态变化 
Fig. 2  Yeast quantity in mixed culture using different 
inoculating methods  
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图 3  酵母发酵曲线 
Fig. 3  Fermentation curves of yeasts 
 
菌种的水平。而混合接种发酵整个系统的发酵能

力与酿酒酵母单菌种培养相近, CO2 失重两者之

差不超过 2 g。 

单菌种培养与混菌发酵中乙酸乙酯浓度的变

化规律见图 4。发酵 48 h 时乙酸乙酯含量都达到

峰值, 最高为 1.5 g/L (顺序混菌接种)。酿酒酵母

产酯能力很弱, 发酵液中乙酸乙酯浓度始终低于

0.05 g/L。由于混合接种混菌发酵中异常毕赤酵母

的数量偏低, 所以发酵液中乙酸乙酯也较低。虽

然顺序接种混菌发酵中异常毕赤酵母数量低于

该酵母单菌种培养, 但发酵后期前者发酵液中乙

酸乙酯含量更高。这可能是由于酿酒酵母的存在, 
提高了发酵液中乙醇浓度, 促进非酿酒酵母的酯

合成活性[21]。根据发酵体系重要的功能参数——发

酵力和乙酸乙酯含量判断, 顺序接种混菌发酵方

式中两种酵母都能达到较高的生物量, 完成酒精

发酵, 合成了大量的乙酸乙酯。 

2.2  发酵过程理化指标动态变化 
发酵过程中发酵液 pH 的变化如图 5A 所示。

发酵 1 d 时 pH 急剧下降, 2−3 d 中 pH 值逐步上升, 
此后基本维持不变。单菌种与混菌发酵 pH 值的

变化趋势一致。发酵初期酵母形成乙酸等酸性物

质, 导致 pH 的降低。经过初期的繁殖, 酵母转入

酒精发酵阶段, 其分泌的蛋白酶水解蛋白质生成 

 

图 4  发酵液中乙酸乙酯含量的变化 
Fig. 4  Concentration of ethyl acetate under different 
culturing methods 

 

 

 

图5  液态发酵过程中pH (A)及还原糖含量的变化(B) 
Fig. 5  Change of pH (A) and reducing sugar during the 
liquid fermentation (B) 
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氨基酸, 氨基酸脱氨作用生成 NH3。并且发酵液

中酒精浓度不断上升, 造成 pH 值的上升[22]。发

酵结束时, 两种混菌方式和单菌种发酵各自 pH

值变化不大。还原糖是判断酵母生长的重要指

标。由图 5B 可见, 酵母的生长需利用还原糖, 还

原糖含量迅速下降。发酵 48 h 时, 混菌发酵和

酿酒酵母单独培养时发酵液中还原糖含量已降

至 10 g/L 左右。而异常毕赤酵母单独培养时, 生

长速度缓慢, 需发酵 72 h 后还原糖才降至 10 g/L

左右。随后, 酵母数量缓慢减少, 还原糖含量趋

于平稳。 

2.3  发酵产物相关指标分析 
发酵 6 d 后, 比较了混菌与单菌种发酵时相

关理化指标的差异。由表 1 可知, 异常毕赤酵母单

独培养时乙醇含量较低, 乙酸乙酯含量为 0.41 g/L; 

酿酒酵母发酵液中乙醇浓度为 22.20 g/L, 乙酸乙

酯浓度仅有 0.03 g/L。所以, 异常毕赤酵母与酿酒

酵母分别具有较好的产酯和酒精发酵能力。 

组合两种酵母进行混菌发酵, 影响了整体的

酯合成和酒精发酵水平。从残糖和葡萄糖浓度可

以看出, 混菌发酵时酵母对糖的利用程度与酿酒

酵母相当。虽然顺序接种混菌发酵的乙醇浓度和

理论转化率比酿酒酵母单独培养时降低了约

10%, 但乙酸乙酯产量增加显著, 比异常毕赤酵

母纯种发酵时乙酸乙酯含量提高了近 80%。因此, 

顺序接种混菌发酵保证了发酵的可行性。 

2.4  发酵液中风味物质的分析 
酵母在发酵过程中能代谢产生一些次级代谢

产物, 如高级醇类、酸、酯等, 这些物质对白酒

的风味具有重要的贡献作用。因此, 用 GC-MS

测定了发酵液中主要的风味物质。测定结果见

表 2 (因检测到的醛、酮类物质含量极低, 数据未

列出)。 

酸类物质中以乙酸为主。乙酸是非酿酒酵母

代谢的副产物, 含量过高会形成异味[23]。异常毕

赤酵母单独培养时产生的乙酸含量最多, 是酿酒

酵母的 3.25 倍。乙酸是合成酯的前体物质, 混菌

时异常毕赤酵母能将较多的酸转化成酯。所以, 

混菌发酵有效地减少了乙酸浓度。 

高级醇主要是酵母繁殖的过程中形成的, 酿

酒酵母合成高级醇的能力强于非酿酒酵母。单菌

种培养时, 酿酒酵母产生的高级醇是异常毕赤酵

母的 2.43 倍。与酿酒酵母单独培养时相比, 混合

接种发酵时高级醇含量提高了 28%。推测可能是

非酿酵母在发酵后期的自溶, 为酿酒酵母提供营

养物质。或者非酿酒酵母具有某些酶活, 能够为

酿酒酵母提供营养来源[23]。但顺序接种发酵的高

级醇含量却降低了 31%。这不仅与发酵体系中酵 
 

表 1  酿酒酵母和异常毕赤酵母混菌发酵相关酿造指标分析 
Table 1  Brewing indexes of multistarter fermentation of S. cerevisiae and P. anomala 

培养方式 
Culture method 

残糖 
Residual sugar 

(g/L) 

葡萄糖 
Glucose residue

(g/L) 
pH 

乙醇 
Ethanol 

(g/L) 

乙酸乙酯 
Ethyl acetate 

(g/L) 

理论转换率 
Theoretical 

yield of ethanol 
(%) 

酿酒酵母纯培养 
Pure S. cerevisiae 

4.38±0.5 0.16±0.03 3.76 22.20±0.1  0.03 54 

异常毕赤酵母纯培养
Pure P. anomala 

11.02±2.0 0.24±0.02 3.80±0.07 11.97±0.9 0.41±0.04 32 

混合培养 
Mixed culture 

2.52±0.3 0.11±0.01 3.85±0.01 19.77±0.2 0.17±0.02 47 

顺序培养 
Sequential culture 

4.42±0.4 0.18±0.09 3.90±0.04 20.17±0.2 0.74±0.08 50 
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表 2  不同发酵方式对酵母产生主要挥发性风味化合物的影响 
Table 2  Volatile compounds at the end of the different fermentations (mg/L) 

组分 
Group 

化合物 
Compound 

异常毕赤酵母单菌株
Single P. anomala 

酿酒酵母单菌株 
Single S. cerevisiae

混合发酵 
Mixed culture 

顺序发酵 
Sequential culture

乙酸 2.99±0.01 0.92±0.03 2.02±0.18 1.48±0.37 

辛酸 0.10±0.01 2.06±0.03 1.88±0.15 0.06±0.00 
酸类 
Acid 

己酸 0.48±0.02 0.36±0.04 0.23±0.01 0.02±0.00 
总和 
Subtotal 

 3.57±0.04 3.34±0.12 4.13±0.35 1.56±0.40 

苯乙醇 5.35±0.10 12.15±0.13 12.73±0.74 9.07±0.54 

异戊醇 1.28±0.17 3.68±0.10 7.47±0.73 1.81±0.57 高级醇类 
Higher alcohol 

异丁醇 0.20±0.01 0.79±0.05 0.83±0.07 0.64±0.03 
总和 
Subtotal 

 6.83±2.32 16.62±0.21 21.03±1.72 11.52±1.17 

乙酸乙酯 12.09±1.71 2.88±0.28 19.25±0.98 21.72±4.11 

乙酸苯乙酯 1.52±0.01 0.90±0.02 4.09±0.10 4.23±0.01 

己酸乙酯 5.74±0.65 4.00±0.02 4.36±0.71 9.66±0.70 

辛酸乙酯 3.77±0.07 2.68±0.04 2.20±0.56 1.65±0.05 

乙酸异戊酯 0.41±0.06 0.04±0.01 0.59±0.08 0.73±0.27 

庚酸乙酯 1.11±0.08 0.64±0.02 0.50±0.26 0.68±0.11 

棕榈酸乙酯 0.84±0.25 0.67±0.12 0.85±0.14 0.52±0.19 

癸酸乙酯 0.09±0.01 1.64±0.22 3.25±0.12 0.21±0.02 

丁酸乙酯 0.13±0.04 0.09±0.03 0.09±0.01 0.05±0.03 

苯丙酸乙酯 0.10±0.02 0.05±0.01 0.07±0.01 0.06±0.02 

戊酸乙酯 0.08±0.02 0.03±0.00 0.04±0.00 0.06±0.00 

酯类 
Ester 

苯乙酸乙酯 0.04±0.00 0.03±0.00 0.03±0.00 0.03±0.00 
总和 
Subtotal 

 25.91±2.02 13.66±0.76 35.32±1.68 39.59±4.50 

 
母的数量有关, 而且可能是由于非酿酒酵母将高

级醇转化成酯类物质[24]。 

发酵液中酯类物质主要是醋酸酯和乙酯, 它

们都是白酒中重要的风味物质。酿酒酵母发酵产

生了较多的乙醇, 异常毕赤酵母以酯酶合成途径

将醇和酸转化为酯[21]。所以混合发酵中总酸和高

级醇含量都相对较低, 酯类相对较高。4 种发酵

液中检测出的主要醋酸酯为乙酸乙酯和乙酸苯

乙酯, 异常毕赤酵母纯种发酵、酿酒酵母纯种发

酵、顺序接种混合发酵和混合接种混菌发酵中乙

酸 酯 总 和 分 别 占 相 应 总 酯 含 量 的 52.53% 、

27.67%、66.08%和 65.55%。相比单菌种发酵, 混

菌发酵有效地提高了发酵液中醋酸酯。发酵体系

中有机酸含量低, 使得混菌和单菌种发酵时其他

乙酯类的含量都偏低。 

2.5  无细胞系统酵母菌相互影响观察 
在混菌发酵时, 酵母会竞争利用有限的营养

物质(主要是碳源), 也会分泌代谢产物抑制或诱

导其他真菌的死亡[10,25]。鉴于碳源和代谢物对酵

母的抑制作用, 将酵母菌株培养在麸皮汁/葡萄

糖溶液+酵母无细胞滤液中, 以无细胞滤液/对照

组的生长相对值来表示酵母生长受抑制的程度。 
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表 3  酵母在无细胞滤液中生长受抑制程度 

Table 3  Growth suppression by addition of cell free filtrate 
培养基 

Culture medium 
相对值(酿酒酵母) 

Relative value (S. cerevisiae) 
相对值(异常毕赤酵母) 

Relative value (P. anomala) 

酿酒酵母培养滤液+葡萄糖 
1:1 mixture of glucose solution and the cell-free 
culture filtrate of S. cerevisiae 

0.99±0.05 0.74±0.04 

异常毕赤酵母培养滤液+葡萄糖 
1:1 mixture of glucose solution and the cell-free 
culture filtrate of P. anomala 

0.98±0.01 0.75±0.03 

酿酒酵母培养滤液+麸皮汁 
1:1 mixture of wheat bran medium and the 
cell-free culture filtrate of S. cerevisiae 

0.86±0.01 0.73±0.03 

异常毕赤酵母培养滤液+麸皮汁 
1:1 mixture of wheat bran medium and the 
cell-free culture filtrate of P. anomala 

0.91±0.01 0.82±0.02 

 
由表 3 可知, 在无细胞滤液中添加麸皮汁时, 

酿酒酵母的生长受到一定程度的抑制; 但添加葡

萄糖溶液时, 基本未表现出抑制效应。说明两种

酵母的代谢产物对酿酒酵母都无生长抑制作用, 

碳源是影响酿酒酵母繁殖的重要因素。而对于异

常毕赤酵母, 不管是添加麸皮汁还是葡萄糖, 该

酵母都受到了无细胞滤液的抑制, 且抑制程度处

于相似水平。因此, 代谢物抑制作用是影响异常

毕赤酵母生长的主要因素。 

3  结论与展望 

本实验在限氧条件下以谷物为培养基, 采用

酿酒酵母与异常毕赤酵母的混合发酵, 分析其对

发酵效率和风味物质的影响。异常毕赤酵母易受

自身和酿酒酵母代谢物的抑制, 生长较为缓慢。

故混菌发酵时采用顺序接种混菌培养, 使异常毕

赤酵母先开始繁殖, 削弱了代谢抑制作用, 使异

常毕赤酵母生长速率提高, 此后再接种酿酒酵

母。由于酵母之间对营养物质和生存空间的竞争

性利用和酵母代谢产物的抑制作用, 导致两株酵

母生物量都未达到各自纯培养时的水平。但发酵

结束时, 整体发酵水平下降不到 10%, 乙酸乙酯

含量提高了 80%。因此, 混菌发酵时虽然酵母数

量减少, 但细胞代谢活性却增加。混合发酵时, 

酿酒酵母增加了发酵液中乙醇含量, 底物浓度的

增加随之促进了酯的合成。发酵结束时风味物质

的测定结果表明, 顺序接种混菌发酵能有效地利

用发酵液中的酸类物质和高级醇, 合成更多的酯

类化合物。 

葡萄酒发酵过程中, 在起始阶段存在较高数

量的 Non-Saccharomyces, 此后酿酒酵母开始繁

殖 。 酿 酒 酵 母 产 生 蛋 白 类 代 谢 物 抑 制

Non-Saccharomyces 的生长, Non-Saccharomyces

的数量迅速下降[25]。但模拟白酒生产条件进行酵

母的混合发酵时, 酿酒酵母主要是抑制了起始异

常毕赤酵母的生长, 发酵过程中异常毕赤酵母仍

能维持较高水平, 直至发酵结束。因此, 长期白

酒环境的驯化、以及不同的原料和发酵条件可能

改变了酵母的生长、代谢特性, 白酒中酵母的相互

作用具有自身的特殊性, 需要进行深入的探索。 

综上所述, 将酿酒酵母与非酿酒酵母进行混

菌发酵, 在保证酵母酿造性能不变的前提下, 对
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于提高发酵产品的风味特征具有明显的作用。酵

母之间的生长抑制和微量组分协同合成作用, 将

影响发酵过程中酵母的生长性能和产品的风格

特征。酵母的相互作用为工业条件的优化提供了

依据。 
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