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摘  要：【背景】乳酸菌是白酒发酵过程中一类非常重要的微生物，其种类及动态变化对于白

酒品质具有重要影响。然而，目前对于芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌群落结构及其演替规

律的认识并不全面。【目的】揭示芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌的多样性及菌群的演替规律，

为更好地探索白酒酿造机理和控制白酒品质提供生物学依据。【方法】利用高通量测序技术对

芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌菌群演替进行跟踪分析，同时采用实时荧光定量 PCR 对发酵

过程中乳酸菌的生物量进行定量分析。【结果】高通量测序结果显示，芝麻香型白酒发酵过程

涉及 5 个属的乳酸菌：魏斯氏菌属(Weissella)、片球菌属(Pediococcus)、乳杆菌属(Lactobacillus)、

明串珠菌属(Leuconostoc)和乳球菌属(Lactococcus)，共计 43 种乳酸菌。其中，在发酵过程中平

均相对丰度大于 0.5%的乳酸菌有 10 种，分别是类肠膜魏斯氏菌(Weissella paramesenteroides)、

食窦魏斯氏菌(Weissella cibaria)、融合魏斯氏菌(Weissella confusa)、戊糖片球菌(Pediococcus 

pentosaceus)、假肠膜明串珠菌(Leuconostoc pseudomesenteroides)、发酵乳杆菌(Lactobacillus 

fermentum)、植物乳杆菌(Lactobacillus plantarum)、副干酪乳杆菌(Lactobacillus paracasei)、耐

酸乳杆菌(Lactobacillus acetotolerans)和 Lactobacillus sp.。在堆积发酵过程中，Weissella 属占细

菌总量的 50%以上，其次是 Pediococcus 属和 Lactobacillus 属，而 Leuconostoc 属和 Lactococcus

属相对较少。在窖池发酵过程中 Lactobacillus 属的乳酸菌逐渐成为优势细菌，尤其是

Lactobacillus sp.在窖池发酵中后期相对丰度达到 80%以上。实时荧光定量 PCR 结果显示，在

堆积发酵和窖池发酵前期乳酸菌总量变化不大；从窖池发酵 5 d 开始，乳酸菌总量迅速上升，

30 d 时达到最大值。【结论】对白酒发酵过程中乳酸菌种类及动态变化的研究有助于探究白酒

酿造过程中乳酸菌功能，进而解析白酒酿造机理，最终达到控制白酒品质的目的。 
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Diversity and succession of lactic acid bacteria during  
sesame-flavor liquor fermentation 

XING Min-Yu  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: [Background] Lactic acid bacteria are important in liquor fermentation, and the diversity 
and succession of lactic acid bacteria have important influence on liquor quality. However, the 
structure and succession of lactic acid bacteria communities are not clear during sesame-flavor liquor 
fermentation. [Objective] We studied the diversity and succession of lactic acid bacteria 
communities during sesame-flavor liquor fermentation for better process control and product quality. 
[Methods] High-throughput sequencing was used to analyze lactic acid bacteria communities during 
sesame-flavor liquor fermentation. Biomass of lactic acid bacteria was quantified by real-time qPCR. 
[Results] Lactic acid bacteria in sesame-flavor liquor fermentation included Weissella, Pediococcus, 
Lactobacillus, Leuconostoc, and Lactococcus, classified to 43 species. Ten species of lactic acid 
bacteria were observed higher than 0.5%, including Weissella paramesenteroides, Weissella cibaria, 
Weissella confuse, Pediococcus pentosaceus, Leuconostoc pseudomesenteroides, Lactobacillus 
fermentum, Lactobacillus plantarum, Lactobacillus paracasei, Lactobacillus acetotolerans and 
Lactobacillus sp.. In heap-fermentation stage, Weissella was more than half of the total bacteria, 
followed by Pediococcus and Lactobacillus. Leuconostoc and Lactococcus were present in low 
numbers. In pit-fermentation stage, Lactobacillus became the predominant bacteria, and the relative 
abundance of Lactobacillus sp. was up to 80% in the mid and later stage of pit-fermentation. During 
heap-fermentation and the early stage of pit-fermentation, the biomass of lactic acid bacteria changed 
little. After 5 days of pit-fermentation, the biomass of lactic acid bacteria increased fast, and reached 
the maximum at 30 days. [Conclusion] The knowledge of diversity and succession of lactic acid 
bacteria during sesame-flavor liquor fermentation will help understand the roles of lactic acid 
bacteria in liquor production with better process control and product quality. 

Keywords: Lactic acid bacteria, Diversity, Succession 

乳酸菌是食品发酵过程中普遍存在的一类微

生物[1]，它能够产生乳酸、乙酸等代谢产物[2]，直

接影响食品的风味。乳酸菌还可以通过产生有机

酸、竞争营养成分、产生抗菌素等途径抑制其他

微生物的生长 [3-6]，从而调节发酵过程中菌群结

构，间接影响发酵食品的品质。作为一种具有独

特风味的传统发酵食品，白酒是由细菌、酵母、

霉菌等多种微生物构成的酿造微生物群落进行自

然发酵形成的[7]，其中乳酸菌是白酒发酵中后期的

优势细菌[8]。乳酸菌的种类及群落动态对白酒品质

至关重要。因此，解析白酒发酵过程中乳酸菌多样

性和群落演替规律是探究白酒酿造机理、控制白酒

质量必不可少的环节。 

作为 20世纪 60年代出现的一种创新香型白酒，

芝麻香型白酒不仅融合了浓、清、酱三大香型的优

点，而且采用了大量现代科技手段，具有高度的机

械化[9]。芝麻香型白酒将高温大曲、麸曲(主要指

河内白曲)、生香酵母曲、细菌曲混合作为糖化发

酵剂，发酵过程中主要的酵母、霉菌、芽孢杆菌来

源相对清楚[10-12]。然而对于芝麻香型白酒发酵过

程中乳酸菌多样性及其动态的研究并不全面。目前

主要是采用变性梯度凝胶电脉(PCR-DGGE)对发

酵过程中的乳酸菌群进行研究，发现芝麻香型白

酒酿造过程中含有 Weissella cibaria、Leuconostoc 

mesenteroides、Lactobacillus acetotolerans 等多种

乳酸菌，其中 Lactobacillus acetotolerans在芝麻香

型白酒发酵后期占优势[13-14]。但是，传统的可培

养技术和 PCR-DGGE等研究手段仍然存在一定的
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局限性，不能准确地反映发酵过程中乳酸菌群落结

构的实际状况。随着现代分子技术的发展，高通量

测序技术(High-throughput sequencing)可以进一步

深入分析微生物群落结构，具有通量高、检测灵

敏等特点，可以一次性并行测序数百万条以上 DNA

分子，全面分析发酵过程中基因组信息，这一技

术目前已被广泛应用于分析奶酪[15]、酸面团[16]等

传统发酵食品的微生物群落结构。 

本研究运用MiSeq高通量测序技术考察芝麻香

型白酒发酵过程中乳酸菌的群落结构，解析乳酸菌

菌群演替规律，确定芝麻香型白酒中重要的乳酸菌

菌种，同时利用实时荧光定量 PCR分析发酵过程中

乳酸菌生物量的动态变化规律，为深入探究乳酸菌

在白酒发酵过程中的功能与作用提供重要依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品的采集 

样品为山东芝麻香型白酒酒醅。芝麻香型白酒

酿造分为堆积发酵和窖池发酵两个发酵阶段，跟踪

采集了芝麻香型白酒酿造过程中堆积发酵和窖池

发酵过程中的酒醅。选择 I、II两个班组堆积酒醅

作为平行样品进行跟踪取样，不同取样位置取 50 g

左右酒醅混合成一个样品。堆积发酵周期为 18 h，

每隔 6 h取一次样品，取样时间分别为 0、6、12、

18 h。窖池发酵周期为 50 d，取样时间分别为 3、5、

10、15、20、25、30、35、40、50 d。将采集的酒

醅样品密封，−80 °C保存。 

1.2  主要试剂和仪器 

磷酸二氢钠、磷酸氢二钠、10 mmol/L Tris-HCl 

(pH 8.0)、氯化钠、10% SDS、乙酸钠、三氯甲烷、

异戊醇、乙醇购自国药集团化学试剂(北京)有限公

司；饱和酚溶液、2SG Fast qPCR Master Mix (High 

Rox)购自生工生物工程(上海)股份有限公司。 

冷冻离心机，Beckman Coulter 公司；Mini- 

Beadbeater 细胞破碎仪，Biospec 公司；Genius 3

旋涡振荡器，IKA公司；真空干燥箱，上海一恒科

技有限公司；NanoDrop 8000蛋白核酸测定分光光

度计、荧光定量 qPCR，Thermo Fisher Scientific

公司。 

1.3  DNA 的提取、PCR 扩增及测序 

准确称取 7 g酒醅，加入 20 mL无菌的 PBS

缓冲液(0.042 3 mol/L磷酸二氢钠，0.057 7 mol/L

磷酸氢二钠)悬浮，漩涡振荡，300×g 离心 5 min，

收集上清液。将上清液 10 000×g离心 15 min收集

细胞沉淀。DNA的提取参考Wang等[14]的方法。采

用适用于大多数细菌的 16S rRNA基因 V3−V4区通

用引物 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′)

和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)。

PCR 扩增体系(20 μL)：5×FastPfu 缓冲液 4 μL，  

2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，5 μmol/L上、下游引物各

0.8 μL，FastPfu 聚合酶 0.4 μL，样品基因组模板

DNA 10 ng，超纯水补足至 20 μL。PCR反应条件：

95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，共

27个循环；72 °C 10 min[17]。将 PCR产物进行琼

脂糖凝胶电泳分析，对 DNA条带进行切胶纯化回

收。纯化后的 PCR 产物进行精确定量，根据定量

结果混合不同样品的 PCR产物。构建 MiSeq文库，

使用 Illumina MiSeq PE300 测序平台测序。通过

QIIME (v1.8.0)和 Mothur对测序结果分析处理，去

掉质量不好的序列、长度小于 150 bp的序列及含

嵌合体的序列，并将相似度大于 97%的序列聚类

为一个操作分类单元 OTU (Operational taxonomic 

unit)。计算 Shannon指数(反映样品的多样性程度)

和 Chao1指数(反映样品中群落丰富度)，评估样品

微生物多样性。利用在线比对引擎 BLAST将 OTU

的代表序列在美国国家生物技术信息中心(National 

Center for Biotechnology Information，NCBI)网站上

与 GenBank数据库中的序列进行比对，获得 OTU

的物种信息。 

1.4  实时荧光定量 PCR 

选择乳酸菌特异性定量分析引物 Lac1 (5′-AGC 

AGTAGGGAATCTTCCA-3′)和 Lac2 (5′-ATTYCAC 

CGCTACACATG-3′)对发酵过程中乳酸菌总量进行

定量[18]。20 μL反应体系：2×SG Fast qPCR Master 

Mix (High Rox) 10 μL，上、下游引物(20 μmol/L)各
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0.4 μL，模板 1 μL，超纯水 8.2 μL。反应条件：95 °C 

3 min；95 °C 3 s，60 °C 30 s，共 40个循环；95 °C 

5 s，60 °C 30 s。以 Lactobacillus fermentum为标

准菌株，培养后显微镜计数，并提取基因组作为

模板进行实时荧光定量 PCR 特异性扩增，以含有

Lactobacillus fermentum 个数的对数为横坐标，Ct值

为纵坐标绘制标准曲线。以白酒酒醅样品宏基因组为

模板进行实时荧光定量 PCR 特异性扩增，获得相应

的Ct值，并根据标准曲线计算出酒醅中乳酸菌含量。 

2  结果与分析 

2.1  芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌群落的多

样性分析 

利用高通量测序技术对芝麻香型白酒发酵过

程中的细菌群落结构进行分析，28 个样品共获得

1 095 404条有效序列，平均每个样品 39 122条有效

序列，其中与乳酸菌相关的有效序列 1 022 953条。

序列平均长度为 425 bp，每个样本优质序列覆盖

率均高于 98%。大部分样品的稀释曲线趋于平稳

(图 1)，说明测序结果能够较好地反映样品中乳酸菌

群落多样性，而 I-10 d测序深度不够，如果继续增

大其测序量可能会获得更多的 OTU。 

基于乳酸菌的 Shannon 指数、Chao1 指数，

对样品中乳酸菌群落结构的 α 多样性进行分析，

以评价样品中乳酸菌的物种丰富度。由 Shannon

曲线(图 2A)和 Chao1 曲线(图 2B)可以看出，窖

池发酵前期(3、5、10 d)样品的 Shannon 曲线和

Chao1曲线均高于堆积发酵和窖池发酵中后期的

样品，窖池发酵前期的物种丰富度较高。从整体上

看，在整个白酒酿造过程中，乳酸菌的丰富度呈先

上升再下降的趋势，在窖池发酵的前期达到最大。 

通过对 16S rRNA基因测序结果进行比对分析，

发现在整个芝麻香型白酒发酵过程中厚壁菌门

(Firmicutes)占细菌总量的 94%以上，其中乳酸菌

是发酵过程中的绝对优势细菌，包括 Weissella、 
 
 

      
 

图 1  不同发酵时间样品稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curve of samples in different fermentation time 
注：A：班组 I酒醅样品的稀释曲线；B：班组 II酒醅样品的稀释曲线. I-0 h、I-6 h、I-12 h、I-18 h分别为班组 I堆积发酵 0、6、

12、18 h的酒醅样品；I-3 d、I-5 d、I-10 d、I-15 d、I-20 d、I-25 d、I-30 d、I-35 d、I-40 d、I-50 d：班组 I窖池发酵 3、5、10、

15、20、25、30、35、40、50 d的酒醅样品；II-0 h、II-6 h、II-12 h、II-18 h：班组 II堆积发酵 0、6、12、18 h的酒醅样品；II-3 d、

II-5 d、II-10 d、II-15 d、II-20 d、II-25 d、II-30 d、II-35 d、II-40 d、II-50 d：班组 II窖池发酵 3、5、10、15、20、25、30、35、

40、50 d的酒醅样品. 

Note: A: Rarefaction curve of samples in group I; B: Rarefaction curve of samples in group II. I-0 h, I-6 h, I-12 h, I-18 h: Fermented grains at 
0, 6, 12, 18 hours of heap-fermentation in group I, respectively; I-3 d, I-5 d, I-10 d, I-15 d, I-20 d, I-25 d, I-30 d, I-35 d, I-40 d, I-50 d: 
Fermented grains at 3, 5, 10, 15, 20, 25, 30, 35, 40, 50 days of pit-fermentation in group I, respectively; II-0 h, II-6 h, II-12 h, II-18 h: 
Fermented grains at 0, 6, 12, 18 hours of heap-fermentation in group II, respectively; II-3 d, II-5 d, II-10 d, II-15 d, II-20 d, II-25 d, II-30 d, 
II-35 d, II-40 d, II-50 d: Fermented grains at 3, 5, 10, 15, 20, 25, 30, 35, 40, 50 days of pit-fermentation in group II, respectively. 
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图 2  不同发酵时间样品 Shannon 指数和 Chao1 指数 
Figure 2  Shannon index and Chao1 index of samples in different fermentation time 
注：A：班组 I酒醅样品的 Shannon指数；B：班组 II酒醅样品的 Shannon指数；C：班组 I酒醅样品 Chao1指数；D：班组 II

酒醅样品 Chao1指数. I-0 h、I-6 h、I-12 h、I-18 h：班组 I堆积发酵 0、6、12、18 h的酒醅样品；I-3 d、I-5 d、I-10 d、I-15 d、

I-20 d、I-25 d、I-30 d、I-35 d、I-40 d、I-50 d：班组 I窖池发酵 3、5、10、15、20、25、30、35、40、50 d的酒醅样品；II-0 h、

II-6 h、II-12 h、II-18 h：班组 II堆积发酵 0、6、12、18 h的酒醅样品；II-3 d、II-5 d、II-10 d、II-15 d、II-20 d、II-25 d、II-30 d、

II-35 d、II-40 d、II-50 d：班组 II窖池发酵 3、5、10、15、20、25、30、35、40、50 d的酒醅样品. 

Note: A: Shannon index of samples in group I; B: Shannon index of samples in group II; C: Chao1 index of samples in group I; D: Chao1 
index of samples in group II. I-0 h, I-6 h, I-12 h, I-18 h: Fermented grains at 0, 6, 12, 18 hours of heap-fermentation in group I, respectively; 
I-3 d, I-5 d, I-10 d, I-15 d, I-20 d, I-25 d, I-30 d, I-35 d, I-40 d, I-50 d: Fermented grains at 3, 5, 10, 15, 20, 25, 30, 35, 40, 50 days of 
pit-fermentation in group I, respectively; II-0 h, II-6 h, II-12 h, II-18 h : Fermented grains at 0, 6, 12, 18 hours of heap-fermentation in group 
II, respectively; II-3 d, II-5 d, II-10 d, II-15 d, II-20 d, II-25 d, II-30 d, II-35 d, II-40 d, II-50 d: Fermented grains at 3, 5, 10, 15, 20, 25, 30, 
35, 40, 50 days of pit-fermentation in group II, respectively. 
 

Pediococcus、Lactobacillus、Leuconostoc、Lactococcus

等 5个属，共计 43种乳酸菌(表 1)，占细菌总量的

83.25%以上，其中 Lactobacillus属的乳酸菌种类最

多，有 31种，远多于 DGGE得到的乳酸菌种类[19]。 

选取所有样品中平均相对丰度大于 0.5%的

OTU序列与NCBI数据库中模式菌的 16S rRNA基

因序列进行比对，采用邻接法(Neighbor-Joining)

建构系统发育树(图 3)。其中，denovo2114序列与

NCBI 数据库中的模式菌 Lactobacillus suebicus 

LC071852.1 的相似度最大，但也只有 92%，因此

极有可能是一种新的乳酸菌(Lactobacillus sp.)。  

通过比对发现，在发酵过程中主要的乳酸菌有10种，

分别是 Weissella paramesenteroides、 Weissella 

cibaria 、 Weissella confuse 、 Pediococcus   

pentosaceus、Leuconostoc pseudomesenteroides、

Lactobacillus fermentum、Lactobacillus plantarum、

Lactobacillus paracasei、Lactobacillus acetotolerans

和 Lactobacillus sp.。 
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表 1  芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌种类 
Table 1  Lactic acid bacteria species during sesame-flavor liquor fermentation process 

乳酸菌(属水平) 

Lactic acid bacteria (genus) 

相似种属 

Similar strains 

GenBank登录号 

GenBank accession number 

相似度 

Similarity degree (%) 
Lactobacillus Lactobacillus suebicus LC071852.1 92 

Lactobacillus acetotolerans LC071813.1 100 

Lactobacillus pontis LC145562.1 99 

Lactobacillus paralimentarius LC096230.1 99 

Lactobacillus plantarum LC064896.1 100 

Lactobacillus rhamnosus LC145553.1 96 

Lactobacillus curvatus LC063167.1 100 

Lactobacillus brevis LC062897.1 100 

Lactobacillus concavus NR_043105.1 92 

Lactobacillus buchneri LC064887.1 100 

Lactobacillus reuteri LC145550.1 100 

Lactobacillus sanfranciscensis NR_117814.1 100 

Lactobacillus acidipiscis LC145575.1 100 

Lactobacillus xiangfangensis AB907194.1 97 

Lactobacillus intestinalis LC096206.1 100 

Lactobacillus fermentum LC065036.1 100 

Lactobacillus vaccinostercus LC071823.1 96 

Lactobacillus paracasei LC096209.1 100 

Lactobacillus taiwanensis NR_044507.1 100 

Lactobacillus agilis LC065041.1 100 

Lactobacillus delbrueckii NR_113387.1 100 

Lactobacillus panis LC145560.1 99 

Lactobacillus coryniformis LC065033.1 100 

Lactobacillus pantheris NR_025189.1 100 

Lactobacillus oryzae NR_114339.1 100 

Lactobacillus mucosae NR_024994.1 100 

Lactobacillus rossiae LC071853.1 100 

Lactobacillus pentosus LC071808.1 99 

Lactobacillus pobuzihii NR_112694.1 97 

Lactobacillus amylovorus LC064891.1 100 

Lactobacillus dextrinicus LC071836.1 100 

Weissella Weissella paramesenteroides LC096224.1 99 

Weissella confuse LC063164.1 99 

Weissella hellenica LC096226.1 97 

Weissella cibaria LC096236.1 100 

Pediococcus Pediococcus pentosaceus LC071837.1 100 

Pediococcus acidilactici NR_042057.1 97 

Leuconostoc Leuconostoc pseudomesenteroides LC096220.1 99 

Leuconostoc mesenteroides LC097081.1 91 

Leuconostoc citreum LC096222.1 99 

Leuconostoc lactis LC071838.1 100 

Lactococcus Lactococcus taiwanensis NR_114327.1 99 

Lactococcus garvieae LC145570.1 100 
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图 3  芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌的系统发育树 
Figure 3  Phylogenetic tree of lactic acid bacteria during sesame-flavor liquor fermentation process 
注：括号内为 GenBank登录号；分支上的数字为 1 000次重复后获得的置信值；标尺表示 100个核苷酸中有 5个被替换. 

Note: Numbers in parentheses are GenBank accession numbers; Numbers at the branches are bootstrap values obtained after 1 000 replicates; 
The scale bar represent 5 substitutions per 100 nucleotide positions. 

 
芝麻香型白酒发酵过程的乳酸菌既有同型发

酵乳酸菌如 Lactobacillus acetotolerans[20]，也有异

型 发 酵 乳 酸 菌 如 Lactobacillus fermentum 、

Leuconostoc mesenteroides等[21]。乳酸菌同型发酵

的产物主要是乳酸，异型发酵除了乳酸之外，还

产生乙酸[22]。乳酸菌代谢产生的乳酸、乙酸等有

机酸既可以直接影响白酒风味的形成，还能够以

其为底物产生乳酸乙酯、乙酸乙酯等酯类物质影

响白酒风味。除此以外，乳酸菌还具有调节菌群

结构和调控发酵进程的作用。一方面，乳酸菌能

够对其他酿造微生物的生长产生影响，从而调节

发酵过程中的菌群结构。Lactobacillus buchneri抑

制 Bacillus licheniformis、Bacillus subtitles、Bacillus 

amyloliquefaciens 等细菌的生长[18]；Lactobacillus 

plantarum、Lactobacillus coryniformis、Pediococcus 

pentosaceus 等乳酸菌对霉菌的生长也存在抑制作

用[5]；乳酸菌对其他酿造微生物除了有抑制作用以

外，还能够通过乳糖酶将乳糖分解为葡萄糖和半乳

糖，为酵母生长提供碳源[23]。另一方面，乳酸菌直

接调控发酵过程，例如 Weissella 属和 Leuconostoc

属能够启动发酵，Lactobacillus plantarum 能够加

速发酵进程[24-25]。 

2.2  芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌群落的演

替规律分析 

堆积发酵阶段 Weissella 属占细菌总量的 50%

以上，其次是 Pediococcus属和 Lactobacillus属，

而 Leuconostoc属和 Lactococcus属相对较少(图 4)。

堆积开始时，Weissella paramesenteroides (23.42%)、

Weissella cibaria (21.81%) 、 Weissella confuse 

(14.63%)占优势，还有少量的其他乳酸菌，如

Pediococcus pentosaceus (8.65%)、 Lactobacillus 

fermentum (8.70%)、Lactobacillus plantarum (1.85%)、
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Lactobacillus paracasei (6.05%)、Lactobacillus sp. 

(0.03%)、Leuconostoc pseudomesenteroides (0.79%) 

(图 4)。在堆积发酵过程中，乳酸菌的相对丰度略

有波动。堆积结束时，Weissella paramesenteroides 

(29.49%)、 Pediococcus pentosaceus (13.42%)、

Lactobacillus plantarum (3.23%) 、 Lactobacillus 

paracasei (7.43%)、Leuconostoc pseudomesenteroides 

(1.25%) 相对丰度上升，而 Weissella cibaria 

(15.07%)、Weissella confuse (10.95%)、Lactobacillus 

fermentum (4.93%)略有下降(图 4)。堆积发酵过程

中 Lactobacillus sp.、Lactobacillus acetotolerans相

对丰度极低且变化不大。 

进入窖池发酵阶段后，尤其是发酵 5 d后，酒

醅中 Weissella paramesenteroides、Weissella cibaria 

(未检测到 )、 Weissella confusa、 Pediococcus 

pentosaceus、Lactobacillus fermentum、Lactobacillus 

plantarum、Lactobacillus paracasei、Leuconostoc 

pseudomesenteroides 的相对丰度下降(图 4)。当发

酵 15 d时，发酵前期的这些乳酸菌的相对丰度均

降至 1%以下，而 Lactobacillus sp.成为主要细菌

(97.51%)(图 4)。在窖池发酵中后期，Lactobacillus 

sp.占绝对优势地位，相对丰度达 80%以上，还存

在少量 Lactobacillus acetotolerans (图 4)。 

乳酸菌定量分析的标准曲线如图 5A 所示，

y=−3.081 1x+34.197，扩增效率为 99.46%，检测范

围为 3.03×103−3.03×108个/g 酒醅。堆积过程中，

乳酸菌总量几乎不变，而在窖池发酵阶段，乳酸

菌从 5 d开始增长，在 30 d达到最大值，30 d以

后开始下降。结合高通量测序结果可以看出，在堆

积过程和窖池发酵前期，尽管乳酸菌的菌群结构

略有变化，但其总量变化不大。然而随着发酵的

进行，环境逐渐更适合 Lactobacillus acetotolerans、

Lactobacillus sp.的生长，因此， Lactobacillus 

acetotolerans、Lactobacillus sp.开始大量增长。但

是在窖池发酵后期，可能由于营养物质的逐渐消

耗，乳酸菌的生长受到限制，出现下降趋势。 
 
 

 
 

图 4  芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌在细菌中所占的比例 
Figure 4  The proportion of lactic acid bacteria in bacteria during sesame-flavor liquor fermentation process 
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图 5  乳酸菌定量分析的标准曲线(A)和芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌定量结果(B) 
Figure 5  The standard curve for quantitative analyzing lactic acid bacteria (A) and the quantitative results during 
sesame-flavor liquor fermentation process (B) 

 
堆积发酵和窖池发酵前期出现的 Weissella、

Pediococcus 属和部分 Lactobacillus 属的乳酸菌快

速产生乳酸、乙酸等有机酸，能够降低发酵体系的

pH，从而抑制杂菌生长，代谢产生的二氧化碳则有

助于维持发酵体系的厌氧环境，为后期乳酸菌的生

长创造了有利的环境[26]。然而，随着发酵的进行，

白酒发酵体系的酸度、乙醇浓度增加，含氧量降低，

这些乳酸菌的生长受到了抑制而逐渐衰亡，直到消

失，继而出现更耐酸、耐高浓度乙醇、耐低含氧量

的乳酸菌完成后续发酵过程。在过去的研究中，由

于分析手段的局限，认为 Lactobacillus acetotolerans

是窖池发酵过程中的绝对优势细菌[14]。但是通过

高通量测序手段发现乳酸菌 Lactobacillus sp.才是

窖池发酵中后期的优势细菌，Lactobacillus sp.的生

长代谢可能对白酒酿造过程有重要影响。 

3  结论 

本研究通过高通量测序，深入分析了芝麻香型

白酒发酵过程中的乳酸菌菌群多样性及其演替规

律，并利用实时荧光定量 PCR 对发酵过程中乳酸

菌的生物量进行定量，从菌群结构变化方面阐述了

芝麻香型白酒发酵过程中乳酸菌动态。结果显示，

乳酸菌是芝麻香型白酒发酵过程中的优势菌群，占

细菌总量的 83.25%以上。乳酸菌种类丰富，涉及

Weissella、Pediococcus、Lactobacillus、Leuconostoc、

Lactococcus等 5个属，共计 43种。其中，Weissella

属是堆积发酵过程中的主要细菌，而在窖池发酵阶

段 Lactobacillus属占主导地位。在堆积发酵阶段和

窖池发酵前期，乳酸菌总量变化不大。随着发酵的

继续，Weissella 属、Pediococcus 属等乳酸菌逐渐

衰亡，而 Lactobacillus sp.大量生长，成为窖池发

酵中后期的绝对优势细菌。但是目前仍不清楚

Lactobacillus sp.等乳酸菌对于白酒酿造过程的影

响。因此，后续将在乳酸菌多样性和演替规律的基

础上，进一步结合可培养实验对发酵过程中乳酸菌

的功能进行研究，为更好地探索白酒酿造机理和控

制白酒品质提供生物学依据。 
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