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研究报告 

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 

梁晨  杜海  徐岩* 
(工业生物技术教育部重点实验室 江南大学酿酒科学与酶技术中心  江苏 无锡  214122) 

 
 

摘  要：【目的】研究大曲贮存过程中原核微生物群落结构及风味成分变化规律，阐述大曲贮

存阶段的必要性和重要性，并探索不同微生物种属之间的相互关系，为更好地控制大曲品质提

供微生物和风味方面的参考依据。【方法】通过 MiSeq 高通量测序剖析大曲成熟过程中原核微

生物群落结构变化；利用共存(Co-occurrence)模式方法分析不同种属微生物之间的相关关系，

预测其相关性；利用 SPME-GC-MS 分析贮存过程中大曲风味成分的变化规律。【结果】采用

MiSeq 测序方法共得到 3 710 个 OTUs，除不能有效比对的序列外共鉴定出 29 个门和 160 个种

属。其中，乳杆菌属、芽孢杆菌属、明串珠菌属、高温放线菌属、乳球菌属等是大曲中的优势

菌群。随大曲贮存时间推移，贮存前期不断积累酸、醇类物质，后期酯类及含氮类等重要风味

物质不断形成，而 4-甲基苯酚等异味物质的含量却不断降低。相关性分析结果表明，乳酸菌与

乳酸、乙酸等酸类物质之间存在显著的相关性，芽孢杆菌与酸类及含氮化合物之间存在显著的

相关性。【结论】大曲贮存过程中，原核微生物结构不断发生调整，风味物质向更优质白酒风

味进行变化。除环境因素外，原核微生物的代谢活动对风味物质的形成具有重要的影响，因此

大曲贮存是白酒酿造过程中必不可少的环节。 
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The succession of procaryotic microbial community and the flavor 
components in the storage process of Daqu 

LIANG Chen  DU Hai  XU Yan* 

(Key Laboratory of Industrial Biotechnology, Ministry of Education, School of Biotechnology, Jiangnan University,  
Center for Brewing Science and Enzyme Technology, Wuxi, Jiangsu 214122, China) 

Abstract: [Objective] To expound the necessity and importance of the storage process of Daqu, and to 
control the quality of Daqu, we researched the succession of bacterial community and the flavor 
components of Daqu. The relationships between different bacterial genera were also analyzed. 
[Methods] We analyzed the bacterial community structure of Daqu in different storage processes 
through MiSeq high-throughput sequencing technology; Co-occurrence pattern analysis method was 
used to analyze the relationships between different genera of bacteria; SPME-GC-MS was used to 
analyze the flavor compounds of Daqu in different storage processes. [Results] 3 710 OTUs were 
obtained through MiSeq technology, which classified to 160 genera, 29 phyla. Lactobacillus, Bacillus, 
Leuconostoc, Thermoactinomyces and Lactococcus were the dominant genera in Daqu, which is the 
guarantee for the normal fermentation. During the storage process, acids, alcohols, esters and other 
components which good for the flavor of Chinese liquor were accumulated, while the off-odor 
compounds such as 4-methyl phenol were constantly reduced. The significant pairwise linear 
regressions for bacteria and flavor components indicated that lactic acid bacteria was closely correlated 
to lactic acid, acetic acid and other acid components. Besides acids components, Bacillus was 
correlated to nitrogen compounds also. [Conclusion] During the storage process, the bacterial 
community structure of Daqu was adjusted and the flavor components were changed for better flavor. 
In addition to the environmental factors, the metabolic activity of bacteria is the main influence of the 
formation of flavor components. Therefore, the storage of Daqu is necessary. 

Keywords: Daqu, Storage, Procaryotic microbial community, Co-occurrence, Flavor component 

大曲是以单一小麦或小麦、大麦和豌豆混合物

为原料，经粗粉碎后加水压成砖状曲坯，人工控制

在一定的温度、湿度条件下培育而成的粗酶制剂。

大曲在白酒酿造中有着举足轻重的作用，其中栖息

着大量微生物种属(如细菌、霉菌及酵母等)[1]，而

微生物是决定大曲品质的核心因素。研究表明，大

曲不仅是糖化剂和发酵剂，也是酿造原料的一部

分，其所含大量风味物质或其前体物质在酿造过程

中直接或间接地进入酒体，对中国白酒的香型、风

格和流派有着深远的影响。大曲在制作结束后要经

过贮存才可投入生产，一般贮存时间为 3−6个月[2]。

贮存时间的长短不仅影响生产的进度，更影响大曲

的品质，进而影响白酒的品质。但目前针对贮存在

制曲过程中的作用并未见科学解释。实际生产中主

要依靠生产经验判断大曲是否已经成熟(贮存到一

定时间)，存在着盲目性和不确定性，对后续的生产

造成不可预知的影响。因此，判断大曲贮存阶段的

终点是白酒酿造工艺中的重要环节，也是目前亟待

解决的问题。本研究将从微生物和风味两个角度解

析大曲贮存过程中的变化规律，为大曲贮存的必要

性和判断合理的贮存时间提供一定的科学依据。 

综合大曲微生物研究现状可知，研究手段从传

统微生物可培养研究方法逐渐向未培养等分子生

物学技术过渡。20 世纪 80 年代后期，随着对传统

固态发酵白酒的再认识，大曲微生物的研究逐渐进

入高潮[3]。王忠彦等[4]、施安辉等[5]、廖建民等[6]

利用传统可培养方法对大曲中的微生物进行了探

索和研究，揭示了大曲微生物优势菌群的种属分

布，得到的微生物分为霉菌、细菌、酵母菌等，促

进了制曲技术的发展。但研究方法本身的缺陷导致

无法全面地认识大曲中的微生物。变性凝胶梯度电

泳(PCR-denaturing gradient gel electrophoresis， 
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PCR-DGGE)技术于 21 世纪初运用到大曲微生物的

研究中，使人们可以更进一步认识大曲中的微生

物。Chen 等[7]将 PCR-DGGE 技术应用到制曲过程

中微生物群落结构的检测，结果表明枯草杆菌和米

曲霉是优势菌群。利用 PCR-DGGE 法研究大曲微

生物，能够提供群落中优势种类信息，并同时分析

多个样品，但实验操作繁琐，对微生物多样性的认

识有限[8]。随着高通量测序等新技术的不断更新，

二代测序技术被大规模地应用到微生态学的研究。

Zhang 等[9]利用二代测序技术，分析了清香型三种

大曲(清茬、后火、红心)的不同微生物结构，为生

产时大曲的添加比例提供了可靠依据。大曲作为糖

化和发酵剂[10]，糖化力和发酵力是其重要指标[11]，

与之相关的关键酶及其微生物更是研究的热点。因

此针对大曲中霉菌和酵母的研究较多[12-13]，原核微

生物的研究相对较少。而大曲中的原核微生物种类

繁多，是发酵产香的主要动力[14-16]，但原核微生

物与风味物质之间对应的相关性尚不明确，即  

每种微生物与哪种或哪些风味物质相关目前还不

得而知，因此研究原核微生物与风味物质之间的

相关性可以为生产优质白酒提供理论依据。MiSeq

测序系统采用 Illumina成熟的边合成边测序技术，

其针对原核微生物的分析更为成熟，数据库更为

全面，因此大曲原核微生物群落结构是本研究的

研究对象。此外，大曲微生物之间是存在正相关

的共生关系，还是负相关的拮抗关系，这方面研

究鲜有报道。 

本研究将高通量测序技术应用到大曲微生物

的研究中，以期更全面地解析大曲中微生物群落结

构和动态演替规律。由于大多数原核微生物生长条

件不明确，很多类群目前还无法培养，应用 Miseq

测序技术将有助于更多地了解大曲中的原核微生

物群落结构。同时，将共存(Co-occurrence)模式分

析法应用到大曲中微生物间的相互作用关系研究，

以揭示大曲微生物间潜在的相互作用关系，为强化

大曲功能微生物的研究奠定基础。与此同时，结合

大曲风味成分的研究，将有助于加强对酒曲风味物

质形成机理的认识和理解，进一步阐明大曲贮存过

程的科学性及必要性。 

1  材料与方法 

1.1  曲样 

样品取自某酒厂高温大曲，按贮存 0、1、2、3、

4、5和 6个月共 7个时间点分别采集大曲样品。为

保证取样的科学性及均一性，每个贮存时间点随机

选取 3 块曲构成 3 个平行样，将大曲粉碎后各取   

20 g混合成一个样本，置于−20 °C保藏待用。 

1.2  药品及试剂 

磷酸氢二钠、磷酸二氢钠、醋酸钠、无水氯化

钙、氯化钠、三氯乙酸、10 mmol/L Tris-HCl (pH 8.0)、

饱和酚溶液、氯仿、异戊醇、无水乙醇、10% SDS  

(pH 8.0)购自国药集团化学试剂(北京)有限公司；用于

GC-MS的乙醇、薄荷醇均为色谱级，购自 Sigma公司。 

1.3  主要仪器 

高速冷冻离心机，Beckman Coulter公司；Beadbeater

细胞破碎仪，BioSpec公司；制冰机，斯科茨曼制

冰系统有限公司；Milli-Q 超纯水系统，Millipore

公司；电热恒温水浴锅，上海华连医疗器械有限公

司；NanoDrop ND-1000 UV-Vis紫外分光光度计，

Thermo公司；电泳仪，Bio-Rad公司；冷冻真空干

燥器，Labconco公司；pH计，Mettler-Toledo公司；

超声波清洗仪，Elma 公司；气象色谱质谱联用仪

GC 6890N-MSD 5975，Agilent公司。 

1.4  实验方法  

1.4.1  宏基因组提取及 MiSeq 测序：(1) 样品前处

理。准确称取 7 g 大曲样品于装有 20 mL 无菌的   

0.1 mol/L的 PBS缓冲液(0.057 7 mol/L Na2HPO4，

0.042 3 mol/L NaH2PO4)中，加入玻璃珠漩涡振荡    

3 min充分混匀。300×g离心 5 min，收集上清液。

用 PBS缓冲液重复洗涤沉淀 3次，收集 3次上清液

转至无菌的离心管中。将收集的上清液 10 000×g离

心 15 min，收集细胞沉淀。用 5 mL PBS缓冲液重

复洗涤细胞沉淀 3 次，直至洗液干净无色，再      

10 000×g离心 10 min重新收集细胞沉淀。 

(2) 宏基因组 DNA的提取。样品 DNA提取参

照文献[17]，用酚、氯仿进行提取，经真空冷冻干
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燥后溶于 50 μL无菌水，−70 °C保存备用。 

(3) PCR扩增、纯化及定量。利用引物对 515F 

(5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′)和 806R 融合

引 物 (5′-NNNNNNNNNNNNGGACTACHVGGGT 

WTCTAAT-3′，N为 Barcode序列碱基)对上述大曲

基因组进行 PCR扩增，该引物对针对细菌和古细菌

16S rRNA基因序列中的 V4可变区进行扩增[18]。扩

增体系(50 μL)：1×PCR缓冲液(Mg2+)，0.2 mmol/L 

dNTPs，0.4 mmol/L前引物，0.4 mmol/L后引物，  

1.25 U TaKaRa Taq HS polymerase聚合酶，10 ng样

品基因组 DNA模板。扩增条件：94 °C 5 min；94 °C 

30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，共 32个循环；72 °C    

5 min。对每个样品的基因组 PCR产物进行琼脂糖凝

胶电泳分析。用 Gel DNA Purification Kit 试剂盒对

DNA条带进行切胶纯化回收。纯化后的 PCR产物用

NanoDrop® ND-1000 UV-Vis紫外分光光度计进行定

量，然后不同样品的 PCR产物以等分子量进行混合。 

(4) Illumina MiSeq测序及序列分析。将合并的

PCR 产物按照说明书 TruSeq® DNA Sample 

Preparation Guide中的 Low Sample (LS) Protocol进

行文库制备，在 Illumina 平台上进行双端测序

(2×250 bp)。然后将所得原始序列按照 Ren等[19]的

方法进行序列质量控制处理最终得到有效序列。本

实验用 QIIME’s uclust程序将相似度为 97%有效序

列归为一个 OTU (可操作单元， Operational 

taxonomic unit，这里指种属)并确定每个 OTU的代

表序列。利用 QIIME pipeline软件计算大曲微生物

群落的 α-多样性信息，包括 Shannon及Chao1指数。

基于Weighted UniFrac距离对不同大曲样品中微生

物群落进行主坐标轴分析(PcoA)。将每个 OTU 的

代表序列与 Ribosomal Database Project (RDP)在线

数据库进行比对，选取置信度为 80%的阈值对上述

序列进行分类，进而得到每个 OTU 的分类水平，

即门、纲、目、科及属水平。 

1.4.2  大曲风味物质检测方法：使用 SPME-GC-MS

检测大曲中挥发性风味物质的含量，方法参照参考

文献[20]，使用浓度为 100 mg/L的薄荷醇作为内标。 

1.4.3  大曲微生物共存性(Co-occurrence)分析：研

究通过网络分析考查大曲中微生物之间的同现性，

方法参照参考文献[21]。首先对大曲样品中鉴定到

已知属的微生物进行 Spearman 相关性分析，选择

计算结果中Spearman秩相关系数 ρ>0.6且显著性水

平 P<0.01的属用于同现网络分析，最后通过 Gephi

软件进行可视化网络制作。 

2  结果与讨论 

2.1  通过高通量测序分析大曲微生物多样性 

为了更全面地揭示大曲微生物群落组成及多

样性信息，采用了 Illumina MiSeq技术对不同贮存

时间大曲样品的原核微生物群落进行了解析。图 1A

为样品多样性稀释曲线，已达饱和稳定状态；图 1B

为可观测物种稀释曲线，趋于平缓，且每个样品优

质序列覆盖率均超过 98%，因此测序结果能较好地

覆盖样品中应有物种信息。 
 

 
图 1  不同贮存时间大曲样品稀释曲线 

Figure 1  Rarefaction curve of Daqu in different storage time 
注：图中 0M、1M、2M、3M、4M、5M及 6M分别指贮存 0、1、2、3、4、5和 6个月的大曲样品. 
Note: 0M, 1M, 2M, 3M, 4M, 5M and 6M is indicated for the sample which stored for 0, 1, 2, 3, 4, 5 and 6 months respectively. 
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通过高通量测序共得到 265 818条有效序列，

平均每个样品含有 37 974条序列，97%水平下共得

到 3 710个 OTUs。分别统计了各个样品的 Chao1和 

Shannon指数。表 1为 97%相似度水平下各样品的多

样性指数。结果显示，随贮存时间推移，大曲样品

微生物多样性先上升后稍有下降。在贮存 4个月时，

多样性指数(Shannon：4.65)及物种丰度指数(Chao 1：

2 658.48)均达最高值，之后多样性略有降低。该结果

与汤有宏等[22]研究结果一致，表明大曲贮存过程中

的原核微生物群落结构不断调整、平衡以至稳定。 

2.2  大曲贮存过程中原核微生物群落结构演替

规律 

测序分析结果显示，不同贮存时间的大曲具有

不同的微生物群落结构。3 710 个 OTUs 除不能有

效比对的序列外，共鉴定出 29 个门 160 个属的原

核微生物。针对不同贮存时间大曲原核微生物门水

平的构成进行了分析。大曲中相对丰度前 10 位菌

门依次为：变形菌门(Proteobacteria)为 55.84%，厚

壁 菌 门 (Firmicutes) 为 38.31% ， 广 古 菌 门

(Euryarchaeota)为 2.02%，拟杆菌门(Bacteroidetes)

为 1.87%，放线菌门(Actinobacteria)为 0.91%，蓝菌

门(Cyanobacteria)为 0.38%，互养菌门(Synergistetes)

为 0.21%，绿弯菌门(Chloroflexi)为 0.18%，泉古菌

门(Crenarchaeota)为0.16%，酸杆菌门(Acidobacteria)

为 0.12%。后续对不同贮存时间的大曲样本相关原

核微生物门水平的构成情况进行了分析，基于相对

丰度在前 14 位的菌门，构建了每个样本门水平的

物种相对丰度柱形图(图 2A)，可见大部分样本的原

核微生物群落中，变形菌门丰度比例最高，厚壁菌

门其次，且每个样本在门水平具有各自的分布特

征。随后对不同贮存时间大曲样品在属水平上的原

核微生物结构做了分析(图 2B)，由于变形菌门中多

数菌属不能有效比对到属水平，因此能分析的原核

微生物种属大多为厚壁菌门。 

从图 2B 中可以看到随贮存时间推移，大曲样

品原核微生物群落结构发生变化：其中高温放线菌

属 (Thermoac t inomyces )逐渐减少；乳杆菌属

(Lactobacillus)相对含量逐渐增加后维持不变；芽孢

杆菌属(Bacillus)相对含量先增加，贮存 4个月后相

对含量稍有下降；明串珠菌属(Leuconostoc)相对含

量一直处于增加趋势。高温放线菌是高温淀粉酶筛

选的主要来源之一[23]，富含的高温淀粉酶有助于高

粱等酿酒原料中淀粉的液化和糖化，提高原料利用

率。高温放线菌还具有较高的脱氢酶、多酚氧化酶

和脲酶活性，是食物残渣转化成成熟堆肥较为理想

的菌种之一。在白酒发酵过程，乳酸菌具有促进美

拉德反应、促进酿酒的发酵、维护与保持酿酒微生

态环境等作用。乳酸菌的主要代谢产物——乳酸是

形成乳酸乙酯及其他香味成分的重要基础物质。乳酸

可降低白酒刺激感、增加酒体的浓厚度、延长白酒后

味，同时还可以增加酒体的回甜感，对丰富白酒风味

有作用，在固态法白酒生产上有着独特的地位[24]。 

 
表 1  基于 MiSeq 测序不同贮存阶段大曲原核微生物群落多样性分析 

Table 1  Analysis of procaryotic microbial community diversity of Daqu in different storage time based on MiSeq 
sequencing 

样品编号 

Sample No. 

有效序列 

Effective reads 
OTUs Chao 1 Shannon 

0M 38 254 1 043 1 917.63 3.50 

1M 38 140 904 1 819.00 2.78 

2M 37 761 1 182 2 172.50 3.66 

3M 38 231 1 213 2 291.75 4.04 

4M 37 468 1 554 2 658.48 4.65 

5M 37 783 1 172 2 010.07 3.96 

6M 38 181 975 1 751.33 3.56 
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图 2  不同贮存时间大曲门水平(A)以及属水平(B)微生物群落结构 
Figure 2  Abundance of procaryotic microbial community of Daqu in different storage time 

 
乳杆菌属是发酵中后期的绝对优势菌属，是乳酸的

主要产生菌属[25]，在发酵中有着举足轻重的作用。

明串珠菌属可利用葡萄糖进行异型乳酸发酵产  

生 D型乳酸和醋酸，两者分别为白酒中重要风味成  

分——乳酸乙酯和乙酸乙酯的前体物质。芽孢杆菌

属可利用蛋白质、糖及淀粉，其通过自身的代谢活

动对大曲内营养成分的含量产生影响，分泌的胞外

蛋白酶使大曲内游离氨基酸总含量增加，尤其是带

有苯环的芳香族氨基酸的含量[26]，芽孢杆菌属是大

曲中必不可少的细菌，但随贮存时间延长，大曲水

分流失，其相对含量略有减少[27]。 

图 3为不同贮存时间大曲样品原核微生物群落

的 PCoA分析，结果显示了不同大曲样品微生物群

落结构上的区别。从图 3中可以看到，不同大曲样

品分布于 4个象限，其中贮存 0月(刚进房贮存的大

曲)的样品单独位于第一象限，表明它的微生物群落

结构与其它贮存时间段样品差异较大。贮存 1、    

2 个月的样品被聚类到一起，位于第 3 象限。贮存

3、4 和 5 个月的大曲样品同时分布于第 4 象限，

其中贮存 3个月和 4个月两个样品被聚类到一起，

两者微生物多样性及组成结构相近。贮存 6个月的

大曲样品单独位于第 2象限，但其与贮存 5个月的

大曲样品微生物群落结构相近。随大曲贮存时间的

推移，能明显看到大曲中原核微生物群落结构的 
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图 3  不同贮存时间大曲样品原核微生物群落 PCoA 分析 
Figure 3  PCoA based on the unweighted UniFrac analysis 
showing the procaryotic microbial community grouping 

 

 
变化，可以分为 4 个阶段：(1) 刚进房的大曲，品

温高，含水量大，其中嗜热微生物居多；(2) 贮存

1−2 个月的大曲，温度和水分下降较快，微生物多

样性提高，微生物结构迅速调整；(3) 贮存 3−4 个

月的大曲，品温和水分趋于稳定，乳酸菌等发酵阶

段的主要微生物相对含量增加；(4) 贮存 5 个月及

以后的大曲，微生物多样性略有降低，群落结构趋

于稳定。 

2.3  微生物同现分析 

根据高通量测序结果可知大曲中含有复杂的

微生物群落，这些微生物之间通过共生、竞争及拮

抗等关系相互影响形成一个相对稳定的微生物群

落。传统可培养方法只能研究几株菌之间的相互关

系，且需耗费大量人力、物力，用于研究大量不同

种属之间的相关性显然不合适。根据最近的报道，

网络分析法使深入挖掘环境中复杂的微生物群落

成员之间相关性成为可能，并且广泛应用在土壤、海

洋及活性污泥中微生物相互作用关系的研究[28-30]。

图 4为大曲微生物整体相关关系网络分析图，图中

不同颜色圆圈代表不同门分类水平，圆圈大小反映

与之关联的节点数(相关菌属)多少，圆圈越大，与

之关联菌属越多。线的粗细反映相关性强弱，线越

粗，相关性越强，蓝色线表明呈正相关关系，红色

线表明呈负相关关系。图 4 显示，乳杆菌属

(Lactobacillus)与互营单胞菌属(Syntrophomonas)、

棒 杆 菌 属 (Corynebacterium) 及 瘤 胃 球 菌 属

(Ruminococcus)呈强正相关关系，与梭菌属

(Clostridium)及喜热菌属(Caloramator)正相关性较

弱，其中瘤胃球菌属与互营单胞菌属呈强正相关性

关系。链球菌属(Streptococcus)与醋菌属(Acetobacter)

及香味菌属(Myroides)两两互为强正相关关系。片球

菌属(Pediococcus)与糖多孢菌属(Saccharopolyspora)

呈强正相关关系，乳球菌属(Lactococcus)与寡养单

胞菌属(Stenotrophomonas)呈强正相关关系。芽孢杆

菌属(Bacillus)与脱硫叶菌属(Desulfobulbus)之间，魏

斯氏菌属 (Weissella)与香味菌属及假单胞菌属

(Pseudomonas)之间呈强负相关关系等。虽然从现有

的结果中很难分析出微生物种属之间关系的内在

原因，但是图 4中列出的菌属之间的相关关系指明

了潜在的菌属相互作用，为进一步研究菌种之间的

相互作用提供依据。就目前结果来看，乳杆菌属不

仅是绝对的优势菌属，更与多种菌属之间存在相关

性，可以作为后续研究的重点微生物。 

 

 
 

图 4  贮存过程中大曲原核微生物同现性网络分析 
Figure 4  Network of co-occurring procaryotic microflora 
in Daqu based on correlation analysis 
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2.4  大曲贮存过程中风味演变规律 

在大曲样品中共定性检出了 50种挥发性组分，

包括 16种有机酸、9种醇类、10种酯类、10种芳

香族类、3 种含氮类和 2 种其它类组分。选取其中

23种共有化合物进行半定量分析，随大曲贮存时间

推移其含量变化如图 5所示。聚类结果显示，大曲

样品分为贮存前 2个月和后 3个月及以后两大类。

贮存 2个月内的大曲风味成分多为酸、醇类物质，

后者酯类、含氮类化合物含量较高，酸类、醇类含

量明显降低。其中，具有“猪粪臭”的 4-甲基苯酚

(4-Methylphenol)[31]等异嗅味物质以及具有麦芽香

气的 3-甲基丁醛(3-Methyl butanal)随大曲贮存时间

延长，其含量明显降低；而具有花香、甜香的苯乙

醇(Phenylethyl alcohol)，具有蘑菇香、水果香的    

1-辛烯-3-醇(1-Octen-3-ol)，具有焦糖味、焙烤香的

四甲基吡嗪(Tetramethylpyrazine)[1,32]等对白酒风味

有贡献的物质含量升高。从风味物质的组成和含量

变化来看，大曲贮存 3个月甚至半年以上不仅有利

于白酒中贡献风味物质的形成，也能降低异嗅味物

质，从而间接影响酒体风味。 

2.5  部分风味物质与微生物相关性研究 

为研究微生物与风味物质的相关性，将风味物

质的解析结果与宏基因组测序的结果整理，用 SPSS

软件进行相关性分析，部分结果如表 2所示。 

表 2列出了 P值小于 0.1的微生物菌属与风味

成分对应的相关系数，从表 2可以看出乳酸菌类(乳

杆菌属、明串珠菌属、片球菌属和魏斯氏菌属等)

与乳酸、乙酸均存在显著相关性，芽孢杆菌属己酸、

丁酸以及 2,6-二甲基吡嗪也存在显著的相关性，醋

酸杆菌属与乙酸存在更为显著的相关性，这些都是

与理论知识相一致的结果。值得关注的是醋酸杆菌

属与魏斯氏菌属均与 2,5-二甲苯酚存在显著的相关

性，2,5-二甲苯酚具有清甜的香气及烟熏的气味[31]，

未见有报道醋酸杆菌属与魏斯氏菌属能够合成或

代谢 2,5-二甲苯酚，其相关性有待进一步验证。大

曲中积累的产酸细菌(乳酸菌等)是白酒酿造过程中

酸类、酯类物质形成的基础，芽孢杆菌代谢产生的

含氮类化合物也是白酒风味中重要的组成部分，微 

 

 
 

图 5  不同贮存时间大曲挥发性风味物质含量热图 
Figure 5  Heat map of volatile flavor substances of Daqu in different storage time 
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表 2  部分原核微生物与风味成分相关关系分析 
Table 2  Significant pairwise linear regressions for 

regional prokaryotic microbe and flavor components 
原核微生物(属) 

Procaryotes 
microbe 

风味成分 

Flavor 
components 

P值 

P value 

Pearson相关系数

Pearson’s correlation 
coefficient 

Acetobacter 乙酸 0.009 0.96*** 

2,5-二甲苯酚 0.069 0.63* 

Bacillus 己酸 0.043 0.40** 

丁酸 0.059 0.49* 

2,6-二甲基吡嗪 0.024 0.28** 

Lactobacillus 乳酸 0.012 0.78** 

乙酸 0.036 0.50** 

Leuconostoc 乳酸 0.029 0.47** 

Pedicoccus 乳酸 0.041 0.51** 

2,5-二甲苯酚 0.017 0.77** 

Weissella 乳酸 0.053 0.61* 

注：显著性大于 90%、95%和 99%的分别用*、**和***标出. 
Note: Significant of 90%, 95%, 99% confidence is indicated by *, 
** and ***, respectively. 

 
生物的代谢活动对白酒发酵过程中风味物质的产

生具有相当重要的意义[14]。因此，大曲贮存阶段，

原核微生物群落结构的调整不仅是后续发酵的动

力保证，也是风味物质形成的重要影响因素。 

3  结论 

与依靠感官经验评定相比，本研究通过对贮存

过程中大曲微生物和风味成分的解析，进一步阐述

了大曲贮存过程的必要性和重要性。相对于传统方

法，本研究采用的MiSeq测序方法提供更全面、更

接近样品原生态的微生物群落结构，可以更深入地

了解大曲中原核微生物多样性和群落结构。 

随大曲贮存时间的推移，大曲中原核微生物群

落的多样性程度逐渐提高，至贮存 4个月达到峰值，

4 个月以后多样性略有降低。贮存过程中由于大曲

品温和水分的降低，细菌群落结构不断调整。贮存

前期(0−3个月)大量存在的嗜热菌(高温放线菌等)相对

含量逐渐降低，而芽孢杆菌在大曲中的相对含量增

加。贮存中后期(4 个月及以后)由于大曲中水分进 

一步减少，芽孢杆菌逐渐形成芽孢休眠体，其相对

含量减少。在贮存过程中，乳杆菌属的相对含量  

一直增加。从微生物的富集及平衡角度来看，大曲

贮存 4−6个月，为后续正常的发酵提供足够的动力

和条件，更有利于后续白酒的酿造。 

大曲除了为酒醅发酵提供微生物外，也会对白

酒风味产生一定的影响。贮存过程中多种酸、醇类

物质积累，为白酒酒体中的风味物质提供丰富的前

体。此外，大曲贮存过程形成的部分酯类物质直接

是白酒风味中重要的呈香成分。高温大曲中带有焦

糖和焙烤香气特征的吡嗪等含氮类化合物是形成

独特香型白酒风味的重要成分。随大曲贮存时间的

推移，对白酒风味有贡献的风味物质不断形成和积

累，一些异嗅味物质的含量却不断降低。从风味贡

献的角度来看，贮存 4−6个月的大曲，更有利于优

质白酒风味的形成。此外，微生物的代谢活动也是

风味物质形成的重要影响因素，贮存阶段大曲原核

微生物群落结构和风味组分的调整对于优质白酒

的酿造均具有重要意义。 
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