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研究报告 

芝麻香型白酒微生物多样性及其与胁迫因子相关性 

崔凤娇  李一关  高大禹  陈建新* 
江南大学生物工程学院 粮食发酵工艺与技术国家工程实验室  江苏 无锡  214122 

摘  要：【背景】近年来芝麻香型白酒的生产工艺日臻成熟，然而相应的科学研究却没有同步发展起

来。高通量测序技术越来越多地应用于物种多样性的研究，但偏重于研究物种的相对丰度，没有关注

物种的生物数量。【目的】深度解析芝麻香型白酒发酵过程微生物群落结构变化及其与胁迫因子相关

性，并研究主要酵母菌与细菌的相关性，为揭示芝麻香型白酒发酵机理和控制发酵质量提供理论支撑。

【方法】使用 Thermofisher 的 Ion S5TMXL 测序平台进行 16S rDNA 和 ITS rDNA 扩增子高通量测序，

结合微生物传统的定量方法，测定芝麻香型白酒发酵过程微生物群落结构的变化，同时监测发酵过程

乳酸、乙酸、乙醇的含量变化，通过样品复杂度分析、多样品比较分析、环境因子关联性分析探究发

酵过程微生物群落及其与胁迫因子的关系。通过 Pearson 相关性分析酵母菌与细菌的相关性。【结果】

发酵前期纤维素菌、魏斯氏菌和芽孢杆菌占主要优势，发酵中后期乳杆菌占绝对优势，其次是纤维素

菌、魏斯氏菌和芽孢杆菌。整个发酵过程伊萨酵母占绝对优势，其次是维克霉菌、酿酒酵母、假丝酵

母。大部分微生物与胁迫因子呈负相关，只有乳杆菌与乙酸呈极显著性正相关。酵母菌与部分细菌呈

正相关性。【结论】白酒发酵过程胁迫因子和微生物间的相互作用促进了群落演替过程，发酵后期乳

杆菌和芽孢杆菌发酵产酸抑制了大部分不耐酸菌，有机酸是影响群落结构变化的主要胁迫因子。微生

物数量结合相对丰度揭示了发酵过程群落结构演替及其与环境因子相关性的更多信息。 
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Microbial diversity and its relationships with stress factors in 
sesame-flavor liquor fermentation process 
CUI Feng-Jiao  LI Yi-Guan  GAO Da-Yu  CHEN Jian-Xin* 

National Engineering Laboratory for Cereal Fermentation Technology, School of Biotechnology, Jiangnan University, 
Wuxi, Jiangsu 214122, China 

Abstract: [Background] In recent years, the production technology of sesame-flavor liquor is becoming 
more and more mature. But the corresponding scientific research has not developed synchronously. 
High-throughput sequencing technology is increasingly used in the study of species diversity, but it 
focuses on the relative abundance of species rather than the microbial number of species. [Objective] The 
changes of microbial community structure and its correlation with stress factors during the fermentation of 
sesame-flavor liquor were analyzed, and the correlation between main yeasts and bacteria was also 
studied, to provide theoretical support for revealing the fermentation mechanism and controlling 
fermentation quality of sesame-flavor liquor. [Methods] The microbial community structure during the 
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fermentation of sesame-flavor liquor was determined by traditional quantification of microorganisms and 
sequencing the bacterial 16S rDNA gene and the fungal ITS rDNA gene using Thermofisherʼs Ion S5TMXL 
sequencing platform. The contents of lactic acid, acetic acid and ethanol during the fermentation process 
were monitored. The microbial community and its relationship with stress factors during fermentation 
were analyzed by complexity analysis of samples, comparative analysis of samples and correlation 
analysis of environmental factors. The correlation between yeasts and bacteria was analyzed by Pearson 
correlation. [Results] Cellulose bacteria, Westermania and Bacillus were dominant in the early 
fermentation stage, and Lactobacillus was dominant in the middle and late fermentation stages, followed 
by cellulose bacteria, Westermania and Bacillus. Issatchenkia was the dominant yeast in the whole 
fermentation process, followed by Wickerhamomyces, Saccharomyces cerevisiae and Candida. Most 
microorganisms were negatively correlated with stress factors, and only Lactobacillus showed a significant 
positive correlation with acetic acid. Yeasts were positively correlated with some bacteria. [Conclusion] 
The interaction of stress factors and microbes in liquor fermentation process promoted the succession 
process of the community. The organic acids produced by Lactobacillus and Bacillus during the late stage 
of fermentation inhibited most of the acid-nonresistant microorganisms, and organic acids were the main 
stress factors affecting community structure. The combination of microbial quantity and relative 
abundance revealed more information about the succession of community structure and its correlation with 
environmental factors during fermentation. 

Keywords: Sesame-flavor liquor, Microbial diversity, Stress factors, High throughput sequencing 

芝麻香型白酒是 1957 年最初由山东景芝酒厂

自主创新的香型，以其独特的浓、酱、清香融合的

生产工艺特点和优雅的芝麻香而在国内闻名[1]。芝

麻香型白酒独特的生产工艺[1-2]赋予了其特殊的微

生物区系。近年来，国内学者开始重视对芝麻香型

白酒的研究，已经在微生物群落结构和菌种相互作

用[3-4]、风味物质[5-6]等方面有了突出进展，但相较

于浓、酱、清香型三大香型白酒，芝麻香型白酒的

研究还需要进一步完善。 

酒醅在密闭窖池中经过多种微生物共同发酵

形成了复杂的白酒成分，这些微量成分决定了白酒

的风味与口感，由此可见微生物的代谢活动对白酒

的品质影响重大[7]。发酵过程中，随着微生物的生

长代谢，会产生多种化学因子反作用于微生物，使

微生物的种类和数量发生变化，影响群落演替的轨

迹。环境 pH 值是微生物生长过程中最重要的影响

因素，尤其是由弱有机酸引起的低 pH 值将影响酿

酒酵母酒精发酵的速度和产物的组成[8]。而在芝麻

香型白酒中，乳酸和乙酸的含量远远超出其他有机

酸，乙醇更是发酵的主产物，因此有必要研究乙醇、

乳酸和乙酸 3 种胁迫因子与发酵过程微生物群落的

相关性。国外学者对群落结构与胁迫因子相关性的

研究主要集中在土壤和水环境：采用焦磷酸测序技

术、核糖体 DNA 指纹法、荧光原位杂交等分子手

段和 UniFrac 距离法、单变量模型、主成分分析、

偏最小二乘法等分析方法研究微生物群落及胁迫

因子的影响[9-12]。在国内白酒方面胁迫因子与微生

物群落相关性的研究虽有文献[13-15]报道，但主要在

大曲的发酵制备[14-15]方面，而且常作为大曲质量判

定的一个方面。 

通过高通量测序结合微生物总数定量方法，将

细菌多样性与真菌多样性结合起来分析，打破以往

白酒研究中仅侧重于细菌或真菌的研究现状，揭示

芝麻香型白酒发酵过程微生物群落结构变化，并根

据环境因子关联性分析得到微生物与胁迫因子的

关系。这对理解白酒发酵机理，理解微生物和胁迫

因子的关系，实现人为调控白酒发酵具有重要意

义，同时丰富了对芝麻香型白酒的研究，为今后进

一步拓宽芝麻香型白酒的研究提供思路。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

发酵第 0、4、15、30 天酒醅来自梅兰春酒厂，
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分别命名为 FG1、FG2、FG3、FG4。采用三点取样

法[16]，取样后置于冰袋保温箱，迅速带回实验室转

移至−70 °C 冰箱。 

1.2  主要试剂和仪器 

GeneJET 胶回收试剂盒，Thermo Scientific 公

司；Ion Plus Fragment Library Kit 48 rxns 建库试剂

盒，Ion S5TMXL 测序平台，Thermofisher 公司。气

相色谱仪，SHIMADZU 公司；高效液相色谱仪，

Agilent 公司；纽扣温度计，Maxim 公司。 

1.3  方法 

1.3.1  酒醅基因组的提取 

使用 CTAB 法[17]提取酒醅基因组，每个样品做

3 个平行，琼脂糖凝胶电泳检测基因组质量后混合。 

1.3.2  PCR 扩增及纯化 

用无菌水将基因组样品稀释至 1 ng/μL，使用带

Barcode 的特异引物进行 PCR[18-19]。使用 2%浓度的

琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物，根据 PCR 产物浓

度进行等量混样,混匀后使用 2%浓度的琼脂糖凝胶

电泳纯化 PCR 产物，使用胶回收试剂盒剪切回收目

标条带。 

1.3.3  文库构建和上机测序 

使用 Thermofisher 公司的 Ion Plus Fragment 

Library Kit 48 rxns 建库试剂盒进行文库的构建，构

建好的文库经过 Qubit 定量和文库检测合格后，使

用 Thermofisher 的 Ion S5TMXL 进行上机测序。 

1.3.4  信息分析 

使用 Cutadapt (Martin M.，V1.9.1)软件对数

据进行过滤和质控后通过 UCHIME Algorithm[20]

与 物 种 注 释 数 据 库 进 行 比 对 检 测 并 去 除 嵌 合

体 序 列[21]，得到有效数据。利用 UPARSE 软件

(V7.0.1001)[22]对有效数据进行聚类。用 Mothur 方

法与 SILVA[23]的 SSUrRNA 数据库[24]进行物种注释

分析。按最小样本序列数抽平后进行后续分析。使

用 QIIME 软件(V1.9.1)和 R 软件(V2.15.3)进行多样

性分析。 

1.3.5  乙醇含量的测定 

使用气相色谱仪测定乙醇含量[25]。  

1.3.6  乳酸和乙酸含量测定 

采用高效液相色谱仪测定乳酸和乙酸含量[26]。 

1.3.7  细菌和酵母数量的测定 

采用平板涂布法测定细菌和酵母数量[27]。 

1.3.8  发酵过程温度的测定 

使用纽扣温度计，按三点取样[16]方式设置测

温点，测定发酵过程温度。 

2  结果与分析 

2.1  发酵过程胁迫因子浓度和总菌数变化 

如表 1 所示，发酵中前期，乙醇和乙酸浓度呈

升高趋势，到发酵后期又有轻微下降，这是因为发

酵后期微生物数量下降，产酸能力下降，而乙醇和

乙酸又具有较高的挥发性。发酵第 15 天乙醇和乙

酸含量最高。乳酸浓度随发酵时间呈升高趋势，乳

酸不易挥发的特性有利于它的积累。 

采用传统平板计数法跟踪发酵过程总细菌和

总酵母数量的变化。如表 2 所示，发酵过程中细菌

总数先升高后下降，酵母菌总数一直呈下降趋势。

发酵中后期细菌以绝对的数量优势抑制了酵母菌的

增殖，此外随着发酵的进行氧气缺失，如图 1 所示，  
 

表 1  发酵过程胁迫因子浓度 
Table 1  Concentration of stress factors during the 
fermentation 

发酵时间

Fermentation 
time (d) 

乙醇浓度 

Ethanol 
concentration 

(%) 

乙酸浓度 

Acetic acid 
concentration 

(mg/g) 

乳酸浓度 

Lactic acid 
concentration 

(mg/g) 

0 0.66±0.21 0.42±0.34 10.17±0.37 

4 5.51±0.16 0.49±0.28 9.28±0.26 

15 6.25±0.21 4.52±0.19 20.21±0.23 

30 4.08±0.24 2.94±0.36 29.02±0.41 

 

表 2  发酵过程微生物数量 
Table 2  Microbial quantity during the fermentation 

样品 

Samples 

细菌总数 

Number of bacteria 
Log(CFU/g) 

酵母菌总数 

Number of yeasts 
Log(CFU/g) 

FG1 8.7±0.1 8.2±0.3 

FG2 8.9±0.3 7.0±0.1 

FG3 9.2±0.2 4.7±0.1 

FG4 8.5±0.1 2.1±0.2 
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图 1  发酵过程温度曲线 
Figure 1  The temperature curve of the fermentation 
process 
注：本实验所选取样时间点的温度以黑色圆圈标出. 
Note: The temperature of the sampling point is marked by a black 
circle. 

 
发酵前、中期温度的提高也是影响酵母菌数量的重

要因素。 

2.2  发酵过程微生物 α多样性指数分析 

测序结果经过严格的数据质控，将相似性高于

97%的序列聚类成 OTU，微生物的 α 多样性指数

见表 3。各样品的测序深度都达到 0.999 以上，说

明测序结果可以全面准确地反映物种信息。香农

指数是反映群落多样性和物种均匀度的指标，

Chao1 指数用于估计样品中的总物种数，PD 指数

(PD-whole-tree’s index)是衡量系统发育多样性的指

数。由表 3 可看出，FG1 和 FG2 香农指数较大，说

明 FG1 和 FG2 样品物种多样性和均匀性较 FG3 和

FG4 高，细菌总物种在发酵第 4 天达到最大值，发

酵后期环境湿润缺氧，促进了丝状真菌的生长，使

真菌总物种数在发酵第 30 天达到最大值，相应的

物种系统发育多样性也达到最大值。发酵第 0 天和

第 4 天，发酵体系中环境适宜，各种微生物均处于

增长繁殖阶段，因此物种分布较均匀；随着发酵的

进行，微生物代谢积累了大量的酸类、醇类等物

质，会抑制大部分微生物的生长繁殖，导致发酵

第 15 和 30 天的物种均匀度和丰度都有所降低。 

2.3  OTU 聚类和物种相对丰度分析 

由图 2 可知，FG1、FG2、FG3、FG4 四个样品

细菌共检测出 279 个 OTU，其中共有相同种类 58 个，

4 个样品特有的微生物种类分别是 17、30、4、5，

由此可见，样品 FG2，即发酵第 4 天细菌多样性最

高。真菌共检测出 168 个 OTU，其中共有相同种类

74 个，4 个样品特有的微生物种类分别是 3、3、6、

25，即发酵第 30 天真菌种类最多。 

根据物种注释结果，选取每个样品在属水平上

最大丰度排名前 10 的物种，生成物种相对丰度柱

形累加图，以便直观地查看各样品在不同分类水平

上相对丰度较高的物种及其比例。由图 3 可知，不

同发酵阶段各物种丰度有很大不同，优势物种随着

发酵过程的群落演替会发生改变。发酵前期纤维素

菌、魏斯氏菌和芽孢杆菌占主要优势，发酵中后期

乳杆菌占绝对优势，这与王海燕等[7]的研究结果一

致，其次是纤维素菌、魏斯氏菌和芽孢杆菌。发酵 

 
表 3  微生物 α多样性指数 
Table 3  Microbial α diversity index 

分类 

Class 

样品 

Samples 

发现物种数 

Observed-species 

测序深度 

Goods-coverage 

香农指数 

Shannon index 

Chao1 指数 

Chao1 index 

PD 指数 

PD index 

细菌 

Bacteria 

FG1 162 1.000 2.691 167.571 11.308 

FG2 227 0.999 3.786 332.857 14.460 

FG3 132 1.000 1.799 145.000 9.366 

FG4 177 1.000 2.686 187.969 13.853 

真菌 

Fungus 

FG1 110 1.000 3.822 111.867 17.743 

FG2 109 1.000 3.708 114.500 16.991 

FG3 115 1.000 3.314 120.000 21.234 

FG4 135 0.999 3.689 152.250 23.212 
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图 2  基于 OTU 的 Venn 图 
Figure 2  The Venn diagram of operational taxonomic unit 
注：A：细菌韦恩图；B：真菌韦恩图. 
Note: A: The Venn diagram of bacteria; B: The Venn diagram of fungus. 

 

 
 

图 3  属水平上的细菌物种相对丰度柱形图 
Figure 3  The bar graph of bacterial relative abundance of species at genus level 

 

前期芽孢杆菌和魏斯氏菌丰度较高，这与细菌曲的

添加和车间生产环境有很大关系。随着发酵的进

行，发酵体系中酸度升高，菌群结构进行自我调节，

乳杆菌数量逐渐增多。 

图 4 为最大丰度排名前 10 的真菌物种相对丰

度柱形图。如图 4 所示，伊萨酵母占据了整个发酵

过程真菌的绝对优势，这主要是因为伊萨酵母具有

较高的抗酸、抗高温能力[28]。其次是维克霉菌、酿

酒酵母、假丝酵母。酵母曲的添加使酵母菌占据了

真菌的绝对优势。 

2.4  β多样性指数热图分析 

α 多样性主要反映样品本身的微生物多样性，

为了直观地反映不同样品之间微生物组成的差异，

进一步分析发酵过程群落结构的演替规律，利用 β

多样性评估 4 个样品间微生物构成的差异。采用加

权的 UniFrac 算法，同时考虑各样品中微生物的有

无和丰度信息，结合微生物序列间的进化信息，得

到样品间的差异系数。如图 5 所示为基于 Weighted 

UniFrac 距离的 β 多样性指数热图。从图 5 中可以

直观地看出，FG1 和 FG2 及 FG3 和 FG4 的细菌多

样性差异小。FG1 和 FG3 及 FG2 和 FG4 的真菌多

样性差异小。细菌和真菌群落结构随着发酵过程的

变化规律呈现出一定的差异性，可能跟不同发酵阶

段优势物种的变化和物种总菌数的变化有关。 



崔凤娇等: 芝麻香型白酒微生物多样性及其与胁迫因子相关性 2625 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

 
 

图 4  属水平上的真菌物种相对丰度柱形图 
Figure 4  The bar graph of fungal relative abundance of species at genus level 

 

 
 
图 5  基于 Weighted UniFrac 距离的 β多样性指数热图 
Figure 5  β diversity index thermogram based on Weighted UniFrac distance 
注：A：细菌 β 多样性指数热图；B：真菌 β 多样性指数热图. 
Note: A: β diversity index thermogram of bacteria; B: β diversity index thermogram of fungus. 

 
2.5  环境因子关联性分析 

选取相对丰度前 10 的细菌和前 5 的酵母菌，

用 Pearson 相关性来研究环境因子与物种相对丰度

之间的相互变化关系，得到两两之间的相关性和显

著性 P 值。由表 4 可知，乙酸与 Lactobacillus 呈显

著性正相关，与 Leuconostoc 呈显著性负相关。这

很可能跟 Lactobacillus 进行异型乳酸发酵生成乙酸

有关。酵母菌与胁迫因子没有显著相关性可能是受

酵母菌总数变化较大所影响，虽然发酵后期物种相

对丰度较高，但酵母菌总数显著降低。因此有必要

将物种的相对丰度与其微生物总数结合起来再进

行分析。 

2.6  微生物总菌数结合相对丰度分析群落结构

变化 

如表 5 所示，分别将总细菌数和总酵母数乘以

相对丰度后与胁迫因子进行相关性分析，另外得知

乳酸与 Issatchenkia、Pichia 呈显著负相关，总菌数

会使相对丰度发生改变。另外，许多生态过程中环 
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表 4  胁迫因子与微生物相对丰度 Pearson 相关性分析 
Table 4  Pearson correlation analysis of stress factors and microbial relative abundance 

物种 

Species 

Ethanol Acetic acid Lactic acid 

Correlation Significance Correlation Significance Correlation Significance

酵母菌 

Yeasts 

Issatchenkia 0.163 0.837 0.472 0.527 −0.171 0.828 

Candida −0.288 0.712 −0.331 0.668 −0.819 0.181 

Pichia −0.382 0.618 −0.929 0.071 −0.931 0.069 

Saccharomyces 0.489 0.511 −0.397 0.602 −0.330 0.669 

Saccharomycopsis −0.887 0.113 −0.566 0.434 −0.578 0.421 

细菌 

Bacteria 

Lactobacillus 0.502 0.497 0.956* 0.044 0.908 0.091 

Weissella −0.680 0.319 −0.934 0.066 −0.866 0.134 

Bacillus −0.545 0.454 −0.946 0.053 −0.913 0.086 

Cellulosimicrobium −0.191 0.808 −0.903 0.097 −0.825 0.174 

Citrobacter 0.364 0.635 −0.541 0.458 −0.558 0.441 

Leuconostoc −0.545 0.454 −0.953* 0.046 −0.906 0.093 

Acetobacter 0.346 0.653 0.668 0.331 0.039 0.960 

Enterobacteriaceae 0.056 0.943 0.217 0.782 0.796 0.203 

Yersinia 0.385 0.614 −0.521 0.478 −0.523 0.477 

Pediococcus −0.309 0.690 −0.929 0.071 −0.898 0.102 

注：*：显著相关(P≤0.05). 
Note: *: Significance at 0.05 level. 

 
表 5  胁迫因子与微生物量 Pearson 相关性分析 
Table 5  Pearson correlation analysis of stress factors and microbial biomass 

物种 

Species 

Ethanol Acetic acid Lactic acid 

Correlation Significance Correlation Significance Correlation Significance

酵母 

Yeasts 
Issatchenkia −0.421 0.579 −0.643 0.356 −0.955* 0.045 

Candida −0.550 0.449 −0.623 0.376 −0.895 0.104 

Pichia −0.477 0.522 −0.914 0.086 −0.951* 0.049 

Saccharomyces 0.419 0.581 −0.491 0.508 −0.534 0.465 

Saccharomycopsis −0.895 0.104 −0.596 0.403 −0.589 0.410 

细菌 

Bacteria 
Lactobacillus 0.508 0.492 0.961* 0.039 0.902 0.097 

Weissella −0.655 0.345 −0.942 0.057 −0.875 0.124 

Bacillus −0.513 0.486 −0.948 0.051 −0.917 0.082 

Cellulosimicrobium −0.156 0.843 −0.888 0.111 −0.812 0.187 

Citrobacter 0.366 0.633 −0.540 0.459 −0.556 0.443 

Leuconostoc −0.513 0.486 −0.955* 0.045 −0.909 0.090 

Acetobacter 0.370 0.629 0.682 0.317 0.054 0.945 

Enterobacteriaceae 0.055 0.944 0.218 0.781 0.797 0.202 

Yersinia 0.385 0.614 −0.520 0.479 −0.522 0.477 

Pediococcus −0.273 0.726 −0.919 0.080 0.890 0.109 

注：*：显著相关(P≤0.05). 

Note: *: Significance at 0.05 level. 
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境的变化对物种相对丰度影响不大，微生物数量却

发生显著变化[29]。因此，环境因子关联性分析中同

时研究微生物的相对丰度和微生物数量的变化是

很有必要的。 

整个发酵过程中，伊萨酵母一直在酵母菌中占

绝对优势，其次是酿酒酵母、假丝酵母、毕赤酵母。

Wu 等[3]也认为伊萨酵母、酿酒酵母、毕赤酵母是芝

麻香型白酒发酵过程的主要酵母菌。将主要酵母菌的

生物数量和相对丰度排名前 35 的细菌的生物数量进

行相关性分析。具有显著相关性的结果如表 6 所示，

除毕赤酵母与乳杆菌呈显著性负相关外，4 种主要酵

母菌与大部分细菌呈正相关。有文献表明，细菌和

真菌共培养时会形成一个特殊的体系，促进真菌的

生长，促进细菌毒力基因的表达[30]。由此可知，白

酒发酵过程中，在胁迫因子的推动下，微生物之间

通过相互制约、相互促进影响群落结构的演替。通

过相对丰度结合总菌数进行分析，可以挖掘更多生

态信息。 

3  讨论与结论 

不同香型白酒其酿造工艺不同，不同的酿造工

艺和酿造环境赋予了它们不同的微生物群系，微生

物是白酒酿造过程的主力军，研究发酵过程微生物

群落结构的变化对揭示白酒酿造机理，找到不同香

型白酒之间的区别和联系具有重要意义。高通量测

序虽然能够全面获得微生物的群落结构，但不足以

反映微生物含量的真实情况，将高通量测序得到的

相对丰度与绝对定量方法得到的微生物数量相结

合，能够更真实地反映不同发酵阶段微生物群落的

物种分布[31]。本文通过高通量测序结合传统平板计

数法分析微生物群落及其与胁迫因子相关性，得到

以下结论：(1) 白酒发酵过程中，在胁迫因子的推

动下微生物通过相互制约、相互促进影响着群落结

构的演替。(2) 发酵前期，微生物多样性高，细菌 

 
表 6  主要酵母菌和细菌 Pearson 相关性分析 
Table 6  Pearson correlation analysis of main yeasts and bacterias 

物种 

Species 

Issatchenkia Saccharomyces Pichia Candida 

Correlation Significance Correlation Significance Correlation Significance Correlation Significance

Citrobacter 0.268 0.731 0.998** 0.002 0.467 0.532 0.245 0.754 

Yersinia 0.228 0.771 0.998** 0.002 0.434 0.565 0.211 0.788 

Pseudomonas 0.270 0.729 0.999** 0.000 0.457 0.542 0.231 0.768 

Providencia 0.191 0.808 0.997** 0.003 0.402 0.597 0.177 0.822 

Luteibacter 0.237 0.762 0.998** 0.002 0.443 0.556 0.221 0.778 

Carnimonas 0.386 0.613 0.983* 0.018 0.582 0.417 0.373 0.626 

Flexivirga 0.376 0.623 0.985* 0.015 0.572 0.427 0.362 0.637 

Vagococcus 0.344 0.655 0.957* 0.043 0.600 0.399 0.411 0.588 

Lactobacillus −0.818 0.182 −0.525 0.474 −0.984* 0.016 −0.934 0.065 

Weissella 0.851 0.148 0.338 0.661 0.987* 0.013 0.987* 0.013 

Bacillus 0.846 0.153 0.498 0.501 0.992** 0.008 0.947 0.052 

Leuconostoc 0.833 0.166 0.505 0.494 0.989* 0.011 0.943 0.056 

Kurthia 0.808 0.191 0.526 0.473 0.981* 0.019 0.932 0.067 

Streptococcus 0.831 0.168 0.543 0.456 0.986* 0.014 0.928 0.071 

Rhodococcus 0.748 0.251 0.587 0.412 0.956* 0.044 0.894 0.105 

Sphingobacterium 0.781 0.218 0.675 0.324 0.951* 0.049 0.855 0.144 

Enterococcus 0.853 0.146 0.131 0.868 0.946 0.053 0.997** 0.003 

注：*：显著相关(P≤0.05)；**：极显著相关(P≤0.01). 
Note: *: Significance at 0.05 level; **: Significance at 0.01 level. 
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以纤维素菌、魏斯氏菌和芽孢杆菌为主；发酵中后

期，乳杆菌数量明显增多，芽孢杆菌次之，两种菌

以绝对的数量优势抑制了其他细菌，使微生物多样

性降低。整个发酵过程伊萨酵母占酵母菌的绝对优

势，其次是酿酒酵母、假丝酵母、毕赤酵母。(3) 本

次实验共检测出细菌 279 个 OTU，其中厚壁菌门是

最主要的门。共检测出真菌 168 个 OTU，其中子囊

菌门是最主要的门。(4) 发酵过程中微生物群落结

构的变化与胁迫因子有极显著关系，微生物数量结

合相对丰度后，可以挖掘更多的微生物信息，更加

全面、准确地揭示白酒发酵过程的生态变化。 

白酒的发酵与风味和微生物代谢有着紧密联

系，为了更加深入地理解白酒发酵机理，了解群落

结 构 ， 可 以 进 一 步 使 用 Tax4Fun 、 PICRUST 、

FAPROTAX 对生态样本中的微生物群落进行代谢

功能预测，找出对白酒风味贡献大的微生物。后期

可通过选育这些微生物，提高白酒发酵质量，增强

白酒风味品质；另外可通过人为干扰发酵过程生物

群落结构控制风味物质的产生，以提高发酵质量。 
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