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摘  要：酒曲是中国白酒酿造过程的糖化发酵剂，对酿造酒体的品质与风味有重要影响，其质量与其

中的微生物结构和酶系组成有重要关联。近年来基于现代生物学技术对白酒酒曲微生物组的研究表

明，该体系具有丰富的科学内涵与广阔的应用价值。酒曲微生物组具有微生物物种丰度高、酶系功能

复杂多样等特点，并与制备环境存在显著交互作用。基于酒曲微生物组特点，研究者通过强化功能微

生物制备强化大曲或接种功能微生物制备纯种酒曲，以实现提高酒曲质量与酿造功能的目标。本文就

传统白酒酒曲微生物组的基本特征、酒曲微生物组理论应用与实践以及酒曲微生物组研究趋势进行简

要综述。 
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Abstract: Jiuqu starter serves as the saccharifying and fermenting agent for Chinese baijiu production, and 
plays an important role in determing the quality and flavor characteristics of baijiu. The quality of Jiuqu is 
associated with the compositions of its microbial communities and enzymes. Studies on Jiuqu microbiome 
would reveal rich scientific connotation and have extensive application prospects. Jiuqu microbiome 
presents a high microbial diversity and has abundant enzymes. Meanwhile, Jiuqu microbiome is correlated 
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with the manufacturing environmental factors. Based on profiles of Jiuqu microbiome, researchers try to 
enhance functional microbes to develop intensified Jiuqu or develop pure culture, to improve the quality 
and brewing function of Jiuqu. In this review, we summarized advances in traditional Jiuqu microbiome 
features, Jiuqu microbiome theory development and application, and research direction of Jiuqu 
microbiome in recent years. 

Keywords: Jiuqu starter, microbiome, microbial communities, enzyme 
 
 

中国白酒酿造技艺是一种历史悠久的食品生

物加工技术，“酒曲为糖化发酵剂”是该生产过程的

典型特征[1-2]。白酒酿造过程中，酒曲用以保证糖

化、发酵同时进行，该特点区别于西方酿造食品的

先糖化后发酵的生产方式[3]，也决定了白酒独特的

香型与风格品质。酒曲作为一个“多菌多酶”微生物

制品[4-5]，是酿造微生物与功能酶的主要载体；长

期的生产实践表明，酒曲质量是影响白酒品质与风

味的重要因素，其质量的优劣很大程度上取决于微

生物群落组成及其代谢功能特征[5-7]。因此，深入

剖析酒曲微生物组特征及形成机制，对控制改善酒

曲品质、提高白酒生产质量、促进白酒产业机械化

改造及制造装备升级具有重要意义。 

近年来，研究表明酒曲微生物组具有微生物物

种多样性高、代谢产物复杂多样、酶系资源丰富等

特点[4-5]。宏基因组学、宏转录组学、宏蛋白质学

等现代生物学技术在酒曲微生物组研究中的应用，

为认识和筛选功能微生物及功能酶提供了重要指

导，也为制备强化酒曲及开发新型纯种酒曲提供了

潜在可利用的功能微生物[8-9]。传统酒曲制备多于

自然发酵条件下进行，其微生物菌群种类及丰度易

受原料、生产工艺、环境等多种因素的影响[10-11]。

基于微生物学、代谢组学、统计学等技术手段的组

合分析，阐述了酒曲制备过程中微生物群落演替规

律及其代谢特征，这为控制酒曲制备工艺以提高其

品质提供重要理论指导[11]。此外，传统酒曲制备

作为一个自然发酵的过程，易受质量标准化、食品

安全等潜在问题的挑战，基于现代微生物组学技术

鉴定筛选功能微生物用以制备新型纯种酒曲，是解

决酒曲质量不均一及潜在食品安全问题的重要途

径，也是该行业今后发展的重要研究方向。 

虽然白酒酒曲微生物组研究取得了一定进展，

但从系统生物学角度揭示酒曲微生物组的特征及

其对白酒发酵代谢的调控机制研究却较为匮乏。因

此，基于微生物学、功能基因组学、代谢组学、生

物信息学和系统生物学等微生物组学技术的整合

分析，在酒曲微生物组学特征解析及理论研究上具

有广阔的应用前景，一方面能够深入挖掘酒曲微生

物及其基因和酶资源，从中筛选获取影响发酵的功

能微生物和功能酶；另一方面可以从整体微生物群

落角度来认识酿造微生物，揭示不同白酒的微生物

群落组成、物种多样性及其变化规律，进而全面了

解白酒微生物群落的代谢机理和不同白酒风味特

征的形成机理，这是该研究领域未来发展的重要趋   

势[12-15]。本文将着重介绍近年来中国白酒酒曲微生

物组研究方面所取得的进展，并对未来发展方向和

应用前景进行展望。 

1  中国白酒酒曲微生物组的研究进展 

酒曲作为一种“多菌多酶”微生物制品，是白酒

酿造微生物、功能酶、风味及其前体物质的重要载

体，其“菌、酶、风味”三系的种类与丰度决定了白

酒独特的风味品质与风格特征[4-5]。微生物组学技

术及相关研究方法的应用逐步解析出酒曲微生物

与酶系的组成，并进一步揭示出环境因子与酒曲定

殖微生物菌群存在显著相互作用，这将为认识酒曲

酿造功能与本质、实现酒曲可调控可操作化制备过

程提供重要的理论参考。 

1.1  微生物群落结构及物种多样性解析 

白酒行业通用酒曲主要有大曲、小曲等[4-5]。

大曲，又称块曲或砖曲，以小麦、大麦或豌豆为原

料，经粉碎、加水混捏、压成形似砖块的曲坯，并
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从自然界富集各种微生物培养而成，根据其培养温

度可分为高温大曲、中温大曲、低温大曲等[4]。小

曲多以米粉或米糠为原料，有时会添加中草药为辅

料，并接入一定量的母曲制成曲坯，于控温控湿条

件下培养而成，因其体积小而被称为“小曲”[5]。酒

曲的制备过程即为从环境中富集微生物的过程，是

白酒酿造微生物的重要来源[4-5]。传统微生物可培

养方法主要是利用微生物生长特性，利用选择性的

培养基将微生物进行分离培养，并根据微生物形

态、生理生化特征或遗传特征进行鉴定[16-20]，但是

这种方法不仅工作量大、费时，而且在微生物多样

性研究中存在很大的局限性。自然环境条件下存在

大量不可培养的微生物，该方法并不能完全反映微

生物群落的全貌。针对上述问题，免培养技术在从

全局角度认识酒曲微生物群落组成及物种多样性

的研究上可提供重要帮助。目前，采用磷脂脂肪酸

(Phospholipid Fatty Acid，PLFA)、变性梯度凝胶电

泳(Polymerase Chain Reaction-Denaturing Gradient 

Gel Electrophoresis，PCR-DGGE)、单链构象多态

性 (Polymerase Chain Reaction-Single Strand 

Conformation Polymorphism，PCR-SSCP)、核糖体

基 因 间 隔 区 分 析 (Ribosomal Intergenic Spacer 

Analysis， RISA)和 高 通 量 测 序 (High-Throughput 

Sequencing，HTS)等技术，较为清晰、全面地揭示

了酒曲微生物群落组成及物种成员，主要涵盖霉

菌、细菌、真菌和放线菌等物种[21-43] (表 1)。比较

不同酒曲的微生物群落成员发现，各类酒曲群落中

霉菌和真菌成员较为相近，其优势成分主要为根

霉、曲霉、酿酒酵母、毕赤酵母属等；但在细菌群

落成员上存在较大差异；小曲群落中优势细菌成员

为乳杆菌属、魏斯氏菌属、片球菌属、克雷伯氏菌

属、不动杆菌属和醋杆菌属等，而传统大曲群落的

优势细菌成员为芽孢杆菌属、肠杆菌属等(表 1)。

分析发现：大曲和小曲在制作原料、接种方式和培

养条件上均存在明显差异；不同酒曲制备过程中，

微生物成员对环境压力的适应性是不同培养模式

下酒曲微生物群落形成的重要驱动力。 

然而，相较于传统可培养方法，未培养方法在

揭示这些环境中特定微生物的代谢功能上存在一

定不足[44]。因此，采用可培养结合未培养分析，

或者组合使用多种微生物组学技术，是揭示酒曲功

能微生物及其原位代谢特征的重要途径和手段。 

 
表 1  传统酒曲中的微生物群落成员 
Table 1  Microbial community members in traditional Jiuqu starter 

名称 

Name 

分类 

Class 

主要微生物 

Main microbes 

霉菌 

Molds 

细菌 

Bacteria 

酵母菌 

Yeasts 
Daqu High-temperature 

Daqu 
(60−70 °C)[23-28] 

Mucor, 
Thermoascus, 
Thermomyces 

Bacillus, Lactobacillus, Lactococcus, 
Weissella, Microbacterium, 
Rubellimicrobium, Saccharopolyspora, 
Thermoactinomyces 

Candida, Hanseniaspora, 
Hansenula, Pichia, 
Saccharomyces 

Medium-temperature 
Daqu 
(50−60 °C)[29-35] 

Absidia, 
Aspergillus, 
Rhizomucor 

Bacillus, Lactobacillus, Weissella, 
Lichtheimia 

Pichia, Saccharomyces, 
Saccharomycopsis 

Low-temperature 
Daqu 
(40−50 °C)[36-38] 

Absidia, 
Amylomyces, 
Rhizomucor, 
Rhizopus 

Acetic acid bacteria, Bacillus, 
Enterobacteriales, Lactobacillus, 
Staphylococcus, Weissella 

Pichia, Saccharomyces, 
Saccharomycopsis, 
Wickerhamomyces 

Xiaoqu [39-43]  Absidia, 
Aspergillus, 
Rhizopus 

Acetic acid bacteria, Acinetobacter, 
Corynebacterium, Deinococcus, 
Lactobacillus, Pediococcus, Streptococcus, 
Weissella, Xanthomonas 

Hansenula, Pichia, 
Saccharomyces, 
Saccharomycopsis 
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1.2  酶系结构、组成及功能解析 

酒曲作为一个独特的微生态系统，其微生物代

谢产生丰富的酶资源，对后期白酒发酵过程的糖

化、乙醇和风味代谢具有重要影响。传统可培养研

究根据分离微生物的酶活力，并结合催化底物和产

物的动态变化，认识酒曲中酶系种类和功能[45-46]。

近年来，基于双向电泳、宏转录组和宏蛋白质组学

等技术建立的未培养方法，开始应用于解析酒曲酶

系结构与功能[8-9,47-49]；目前已于酒曲体系鉴定到 

1 000 余种蛋白质(表 2)，其功能主要涉及糖代谢、

蛋白质水解、次生代谢产物合成、结构蛋白、细胞

周期调控、细胞防御机制、能量代谢、蛋白质翻译

折叠和合成、蛋白质转运等[9]。另外，相关研究也

整合宏基因组学与宏蛋白质组学分析，基于鉴定功

能酶的物种注释分析，建立酒曲微生物组与酶系的

关联性研究，对酒曲群落中功能微生物成员予以鉴

定[9]。此外，酒曲培养常在高温、高湿等极端环境

下进行，其体系具有潜在耐受性能突出的酶资源。

在现有微生物组学数据的指导下，研究者已从酒曲

体系分离出多个耐受性能突出的新型酶分子，例如

Yi 等从浓香型白酒生产使用的中温大曲中筛选获

取了真菌来源耐高温的 α-淀粉酶和内切葡聚糖酶，

上述酶可作为研究对象，开发应用于发酵食品及酶

工业等领域[50-52]。目前，虽然酒曲酶系组成研究取

得了一定进展，但酒曲酶系对白酒发酵过程的影响

却尚未深入揭示。 

1.3  生产环境与微生物群落之间的相互作用 

中国传统酒曲的生产多采用开放式自然发酵

的培养方式，酿造环境(空气、地面、运输工具等)

中微生物种类和丰度对酒曲微生物群落形成及其

品质安全具有重要影响[53]。曲坯培养过程中，多种

内生环境因子(温度、酸度、水分等)对酒曲微生物

群落的物种与丰度及演替规律有重要影响，例如温

度因素通过调控曲坯发酵前期微生物群落的演替

规律而影响成品曲中微生物群落的组成[10-11,54-56]。

这些制备环境与酒曲微生物群落相互作用的研究，

对认识酒曲微生物群落形成及演替规律具有重要

帮助，但培养过程中酒曲微生物形成的驱动机制研

究鲜有报道。此外，已有研究表明酒曲微生物组成

对后续白酒主发酵过程的微生物菌群结构与丰度

有重要影响[42-43,57]。基于微生物溯源分析的研究结

果显示：大曲为白酒发酵过程提供 60%−80%的真

菌群落和 20%−30%的细菌群落，这些大曲来源的

微生物对白酒发酵过程的乙醇或风味代谢有重要

贡献[57]。因此，认识与揭示酒曲微生物群落形成

的驱动机制，对调控酒曲微生物群落组成、促进后

期白酒主发酵过程具有重要意义。 

2  酒曲微生物组理论的应用与实践  

2.1  基于多组学联用技术的酒曲微生物群落结

构与功能分析 

传统可培养分析与现代未培养分析在酒曲微

生物研究中存在着各自的优势和不足，组合应用可 

 
表 2  传统酒曲中蛋白组特征研究 
Table 2  Study of proteomic perspectives in traditional Jiuqu starter 

名称 

Name 

分类 

Class 

研究方法 

Methods 

蛋白点与蛋白质数 

Spot/Proteins 

注释微生物 

Annotation microbes 

Daqu High-temperature[49] 2D-PAGE,  
MALDI-TOF/TOF MS 

89/84 Aspergillus, Bacillus 

Medium-temperature[8] Metatranscriptomics −/932 Mucorales, Saccharomycetales 

Low-temperature[47-48] 2D-PAGE, LC-MS/MS −/122 Aspergillus, Penicillium, Rhizopus, 
Rhizomucor, Saccharomyces, 
Schizosaccharomyces 

Xiaoqu[9]  LC-MS/MS 3 973/1 733 Aspergillus, Lactobacillus, Pichia, 
Saccharomyces, Rhizopus 

Note: −: No description 
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培养分析和多种微生物组学技术能够互为补充，是

揭示酒曲功能微生物及原位代谢特征的重要途  

径[8-9]。采用可培养、扩增子测序和宏蛋白质组学

等多种技术手段的联用分析，已在小曲研究中取得

重要进展，不仅筛选获取了重要糖化功能微生物

(根霉、曲霉和根毛霉等)，而且揭示了原位体系中

各糖化微生物的组成和产酶特征，并认识到各成员

在分泌糖化酶上具有协同作用[8,58]。此外，相关研

究也建立了酒曲微生物群落的物种多样性与相应

白酒发酵过程中代谢产物的相关性分析，用以揭示

酒曲微生物群落对白酒发酵过程的影响；2020 年

Chen 等研究发现曲药中根霉、片球菌属等微生物

的含量对绍兴酒发酵过程中乙醇及风味物质的代

谢具有显著相关性[43]。因此，基于微生物学、功

能基因组学、代谢组学、生物信息学和系统生物学

等微生物组学技术的整合分析，在酒曲微生物组学

特征解析及理论研究上具有广阔的应用前景。 

2.2  酒曲微生物群落的形成机制及其对白酒发

酵过程的影响 

已有研究表明酒曲微生物组成对后续白酒主

发酵过程的微生物生长代谢具有重要影响[42-43,57]，

因此，认识和揭示酒曲微生物来源、群落形成机制

及其对白酒发酵过程的影响，对控制提高酒曲质

量、促进白酒发酵有重要影响。 

以高通量测序技术为基础建立的微生物溯源

分析，揭示了制备过程中原料、空气、地面及运输

工具等是酒曲定殖微生物的重要来源，其中，操作

工具、室内地面是酒曲中真菌微生物的重要来源，

制曲原料是其细菌群落的重要来源[53]；同时，该

分析也进一步揭示了酒曲为白酒发酵过程提供

61%−80%的真菌群落与 9%−27%的细菌群落[57,59]。

除微生物外，酒曲也为白酒发酵过程提供重要水解

酶[1-5]。基于宏蛋白质组学分析，建立的白酒发酵

过程中酶系溯源分析结果显示：酒曲为白酒发酵过

程提供 80%以上的糖化酶；同时，酒曲来源糖化

酶的协同作用有利于促进白酒发酵过程中的乙醇

代谢[58]。此外，酒曲研究已认识到曲坯内生环境

因子(温度、酸度、水分等)对其微生物群落的演替

规律有重要影响[10-11,54-56]，相关研究也进一步从不

同制曲工艺的产酶特征及其驱动因素开展，揭示了

曲坯表观因子(容重等)通过调控体系内的水分迁

移与酸度变化来影响酒曲微生物群落的形成[9]。 

上述研究对酒曲微生物的来源、群落形成机制

及其对白酒发酵过程的影响进行了初步探索，对我

们控制工艺参数制备高品质酒曲、促进传统制造设

备的工业化及现代化改造具有重要意义。 

2.3  基于微生物组学分析筛选功能微生物，以

开发制备强化酒曲与新型纯种酒曲 

传统酒曲制备于自然式开放条件下进行，其微

生物定殖及群落形成易受多种环境因素的影响，这

造成成品酒曲中的微生物品质均一性及质量稳定

性存在一定的缺陷[1]。为了加强对制曲过程的调控

及定向改造或强化酒曲特定功能，众多研究者通过

生物强化特定微生物(芽孢杆菌、片球菌、威克汉

姆酵母或覆膜孢酵母属等)以改良酒曲的酿造功

能，强化后的酒曲对白酒主发酵过程中酿造微生物

的群落多样性及代谢具有显著影响[60-64]。但是由于

酒曲微生物群落具有较强的鲁棒性(微生物群落在

人为或自然环境扰动下维持其酿造功能的特性)，

添加单一或几株菌种进行强化虽然能提高部分微

生物的丰度，但对酒曲的菌群结构影响较小[65]。 

为了克服传统酒曲质量均一性差以及强化大

曲酿造性能难改造等问题，白酒研究者也尝试基于

微生物组学分析从传统酒曲体系鉴定、分离功能微

生物，并将其接种于麸皮、糠壳、大米等原料中制

备纯种麸曲，以达到提高制曲过程的可调控、可操

作性以及定向改造酒曲酿造功能的目标[26,66-67]。当

前在微生物组学数据导向下，研究者已从酒曲体系

筛选到多株耐受性强、风味代谢优良的菌株，为制

备纯种麸曲提供了众多可供选择的对象[16-20,68-69]。

酱香型、清香型、芝麻香型白酒生产中较多采用麸

曲酿造，目前广泛使用的麸曲主要包括霉菌麸曲、

酵母麸曲、细菌麸曲和混合麸曲等(表 3)。相较于

传统酒曲，麸曲酿酒过程在淀粉利用率、出酒率、 
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表 3  白酒生产中常用的麸曲 
Table 3  Modern bran Koji for Chinese baijiu fermentation 

分类 

Class 

名称 

Name 

原料 

Raw materials 

主要微生物 

Main microbes 

功能特征 

Functional profile 

Pure Fuqu Moldy Fuqu[70] Bran, husks, rice Rhizopus, Aspergillus niger, Aspergillus 

oryzae, Aspergillus albicans 

Higher amylase activity 

Yeasty Fuqu[71-72] Bran Saccharomyces cerevisiae, ester yeasts Outstanding ester production

Bacterial Fuqu[67] Bran, soybean meal Bacillus licheniformis Higher flavors producing 

Mix 

Fuqu[73] 

 Bran, corn flour Rhizopus, Endomycopsis, Geotrichum 

candidum, Saccharomyces cerevisiae, ester 

yeasts, Bacillus subtilis, Bacillus 

licheniformis 

Higher liquor production 

 
 

产酸产酯性能及特征风味成分代谢上存在一定优

势，但与优质大曲酒的风味特征与品质风格还存在

一定差距[74]，这是由于新工艺麸曲的微生物群落

结构较单一，造成其微生物群落功能及稳定性尚未

达到传统酒曲的水平。 

3  中国白酒酒曲微生物组研究发展趋势  

3.1  制曲过程中微生物菌群形成与环境的相互

作用 

酒曲在白酒酿造过程中具有重要地位，从其微

生物成员的酿造功能分析来看：(1) 霉菌分泌淀粉

酶、蛋白酶、脂肪酶等实现对原料中大分子物质的

降解，为其他微生物成员的生长提供可利用的小分

子营养物质。(2) 制曲过程富集的多种类型酵母

菌，如酿酒酵母与生香酵母，在白酒主发酵过程中

能代谢产生丰富的醇类与酯类物质等。(3) 曲坯中

富集的多种细菌在白酒酿造过程中可代谢产生不

同类型的风味成分；霉菌、酵母菌和细菌等微生物

在制曲原料上的定殖、组装及相互作用对酒曲微生

物群落及酿造功能形成有重要影响，从而决定了白

酒主发酵过程的出酒率、生香性能以及产品品质。

基于扩增子测序技术的微生物组学分析研究已揭

示：制曲过程中不同类型微生物成员在时间序列上

存在一定的演替规律；同时，也认识到多种环境因

子(温度、酸度、水分等)对酒曲微生物群落的物种

与丰度以及演替规律有重要影响；此外，相关研究

也揭示出表观因子(容重等)是酒曲微生物群落形

成的重要驱动因素，类似容重等表观因子通过调控 
 

体系内部水分迁移和酸度变化，进而影响酒曲功能

微生物的生长及代谢产酶[9-11,55]。因此，深入揭示

多种环境因子及其协同作用对酒曲微生物群落形

成及演替变化的影响，对控制、定向提高酒曲品质

有重要意义，而不同功能微生物在曲坯中组装、相

互作用及演替机制还需要进一步研究证明。 

3.2  酒曲微生物组对白酒主发酵过程的影响 

白酒研究者已广泛认识到酒曲微生物对白酒

主发酵过程的出酒率及酿造酒体的品质风格有重

要影响[42-43,57]。微生物与酶作为酒曲影响白酒发酵

过程的重要载体，基于溯源分析的现有研究已揭示

出酒曲对白酒发酵过程中酿造微生物群落及酶谱

的贡献度：酒曲为后续白酒主发酵过程提供了重要

的好氧和兼性厌氧菌；同时也为该过程提供了绝大

部分的糖化酶，而且关键酶的协同作用可促进该过

程中的乙醇代谢[57-59]。基于多种微生物组学技术的

组合分析，从微生物和酶角度深入剖析酒曲微生物

体系对白酒主发酵过程的影响是该研究领域的重

要研究方向，一方面可为我们提供准确、科学、合

理评价酒曲质量的微生物与酶系指标，另一方面可

指导我们定向调控制曲过程提高酒曲品质或筛选

功能微生物及酶制备纯种酒曲，以达到促进白酒发

酵的目标。 

4  展望 

中国白酒酒曲微生物组具有微生物物种丰富、

酶系功能复杂多样等特点，长期实践形成的生产技

艺中所蕴含的科学内涵有待深入剖析，复杂的微生
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物体系所有蕴含的应用价值有待深入挖掘。酒曲微

生物组学研究有助于丰富发酵食品微生物组学研

究的基本理论，构建基于微生物组学特征的新型酒

曲质量评价体系，以及发掘微生物物种及酶资源。 

4.1  丰富发酵食品微生物组学研究的基本理论 

白酒酒曲的生物学本质体现为微生物、酶、风

味及其前体物质，酒曲影响发酵食品品质的潜在途

径主要表现为 2 个方面：一是从酿造环境中富集微

生物并代谢产酶；另一方面是酒曲微生物与酶系影

响白酒主发酵过程中微生物群落的形成及代谢，这

些途径主要蕴含了如下微生物组学研究的相关问

题：微生物菌群定殖组装机制、微生物群落成员之

间的相互作用、生物与非生物因素对微生物菌群演

替及相互作用的影响等。酒曲培养过程可用于解析

霉菌、酵母菌与细菌 3 类微生物菌群的组装机理，

以及环境因子(培养方式、温度、酸度和水分等)对

微生物群落形成的调控机制。酒曲对白酒主发酵过

程的影响及调控途径，可用于研究特定微生物或酶

成员之间的相互作用，进一步可用于研究生物与非

生物因素扰动下白酒酿造菌群的稳定性及代谢功

能变化。 

4.2  构建基于微生物组学特征的新型酒曲质量

评价体系 

当前酒曲质量评价体系主要从感官特征、理化

指标和生物指标来评价酒曲质量，长期生产实践发

现现行酒曲质量评价体系无法真实反映酒曲的实

际酿造功能，其原因在于：对酒曲中影响白酒主发

酵过程的关键微生物和酶的认知缺乏，同时关键微

生物和酶对白酒发酵过程的影响也不清晰。目前，

相关研究对酒曲酶系的形成机制及其对白酒发酵

过程的影响进行了初步探索，为构建新型酒曲质量

评价体系提供了一定理论参考与技术支持[9,58]。因

此，基于系统生物学研究深入剖析驱动白酒发酵的

关键微生物和酶，揭示酒曲对此类微生物和酶的贡

献度，并以此为基础构建出以特定微生物或酶丰

度、量效比例为指标的酒曲质量评价体系，这将为

准确、科学、合理地评价酒曲质量、指导传统酒曲

培养工艺升级、定向提升机械化麸曲的酿造功能具

有重要意义。 

4.3  微生物及酶资源开发 

微生物组学研究发现，酒曲微生物体系存在着

数百种微生物和上千种功能酶。目前对酒曲微生物

资源的挖掘多是采用可培养分析，也有研究者在微

生物组学数据的指导下从酒曲微生物体系中筛选

出性能突出的降解酶[50-52]。上述分离获取的纯种微

生物或酶可进一步强化于酒曲体系，以定向提高酒

曲的某一特定功能，而强化微生物或酶对原位体系

的扰动及其对白酒发酵代谢的影响还需要深入探

究。同时，酒曲微生物的强化方式或纯种曲的开发

依然是酒曲微生物组研究的重要方向。此外，由于

酒曲体系存在着大量未培养微生物，导致酒曲体系

还存在大量的微生物与酶系资源未得到认识与开

发利用。未来研究需要建立难培养微生物的可培养

方法，以深入挖掘酒曲体系微生物及酶系资源，为

现代生物技术产业提供可利用的新型操作对象。 
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