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研究报告 

中高温大曲制作过程中火圈真菌菌群演替规律及其风味功能 
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摘  要：【背景】大曲真菌为白酒发酵过程提供发酵剂和糖化剂，火圈为白酒生产提供重要的风味物

质，但针对火圈真菌的菌群演替规律及风味功能尚不清楚。【目的】探索中高温大曲火圈真菌菌群演

替规律及风味功能，为优化制曲工艺，提升白酒品质提供理论支撑。【方法】使用顶空固相微萃取结

合气相色谱质谱联用技术和内转录间隔区扩增子测序技术，结合中高温大曲制作过程火圈的理化参

数，采用冗余分析的手段对大曲制作过程中火圈真菌演替规律及风味功能进行解析。【结果】大曲火

圈中的乙酸乙酯、丁酸乙酯、正己酸乙酯、乳酸吡喃糖苷甲酯和油酸乙酯等酯类化合物，苯乙酸乙酯、

2,4-二甲基苯甲醛、苯甲醇和苯乙醇等芳香族化合物，酸类化合物乙酸，醇类化合物 3-辛醇、糠醇等

化合物的含量高于曲皮、曲心中的含量。大曲制作过程中从第 4 阶段开始，火圈位置温度>40 °C，还

原糖的含量>2%，产生美拉德反应，火圈逐渐形成。库德里阿兹威氏毕赤酵母(Pichia kudriavzevii)、扣

囊复膜酵母(Saccharomycopsis fibuligera)是火圈中的优势真菌，在大曲制作的第 2−3 阶段占据了 95%

以上的丰度，此时火圈真菌的多样性最低。【结论】中高温大曲火圈真菌群落演替主要受还原糖含量

和温度的影响。大曲火圈为白酒生产提供了重要的酯类、芳香族、酸类、醇类化合物等风味物质，以

及 P. kudriavzevii、S. fibuligera 等白酒发酵的核心酵母菌群，对白酒的生产起着重要的作用。研究结

果进一步加深了对火圈的认识，为制曲工艺的调整、白酒品质的提升提供理论依据。 

关键词：中高温大曲火圈，真菌，内转录间隔区扩增子测序，顶空固相微萃取结合气相色谱质谱联

用，理化参数，群落结构与演替规律 
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Abstract: [Background] Daqu fungi provide starter and saccharifying agents for Baijiu fermentation 
process and fire cycle provides important flavor substances for Baijiu production, while the fungal 
community succession and flavor function in fire cycle remain unclear. [Objective] To explore the 
succession and flavor function of the fungal community in the fire cycle of medium-high temperature 
Daqu, and provide a theoretical support for optimizing the making process of Daqu and improving the 
quality of Baijiu. [Methods] The headspace solid phase microextraction combined with gas 
chromatography-mass spectrometry (HS-SPME-GC-MS) was employed to detect the flavor compounds, and 
internal transcribed spacer (ITS) amplicon sequencing was performed to analyze the fungal community 
structure. With the physical and chemical parameters of Daqu fire cycle, the redundancy analysis was 
conducted to explore fungal succession and flavor function of fire cycle during the production of Daqu. 
[Results] Some ester compounds (ethyl acetate, ethyl butyrate, ethyl hexanoate, methyl-alpha- 
galactopyranoside, and ethyl oleate), aromatic compounds (ethyl phenylacetate, 2,4-dimethylbenzaldehyde, 
benzyl alcohol, and phenethyl alcohol), acid compounds (acetic acid), alcohol compounds (3-octanol and 
furfuryl alcohol) had higher content in the fire cycle than in the surface and core of medium-high 
temperature Daqu. From the fourth stage, the fire cycle had the temperature higher than 40 °C and the 
reducing sugar content greater than 2%, and the Maillard reaction occurred to form the fire cycle. Pichia 
kudriavzevii and Saccharomycopsis fibuligera were the dominant fungi in the fire cycle, with the relative 
abundance over 95% at the 2–3 stage of Daqu production. At this time, the fungal diversity in the fire 
cycle was the lowest. [Conclusion] The succession of fungal community in the fire cycle of medium-high 
temperature Daqu was mainly affected by reducing sugar content and temperature. The fire cycle provided 
important ester compounds, aromatic compounds, acid compounds, alcohol compounds and other flavor 
substances for Baijiu production, and supplied the core yeast species for Baijiu fermentation, such as    
P. kudriavzevii and S. fibuligera. Fire cycle played an important role in the production of Baijiu. Our study 
further deepened the understanding of the fire cycle, and offered a theoretical basis for the adjustment of 
Daqu-making process and the improvement of Baijiu quality. 

Keywords: fire cycle of medium-high temperature Daqu fungi, internal transcribed spacer amplicon 
sequencing, headspace solid phase microextraction combined with gas chromatography-mass spectrometry, 
physical and chemical parameters, community structure and succession 
 

真菌在自然界普遍存在，主要包括霉菌、酵

母菌等微生物，在食品发酵 [1]、人类健康 [2]、养

分循环[3]等诸多领域都有重要的作用。大曲为中

国白酒发酵提供多种微生物，以霉菌和酵母菌为

主的真菌，可以分泌淀粉酶、蛋白酶、纤维素酶

等多种酶[4]，并且这些真菌的群落结构和功能对

白酒品质控制有很重要的影响[5]。因此，解析大

曲制作过程中真菌群落的结构和演替规律对于提

高白酒品质具有积极意义。 

大曲按制曲温度可分为高温大曲(60 °C 以上)、

中高温大曲(50–59 °C)及中温大曲(45–50 °C)[6]。中

高温大曲作为传统大曲重要的分支，可以细分为

曲皮、曲心及火圈 3 部分。火圈是美拉德反应的

产物，主要为黑褐色或者褐色[7]。一般是由于制
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曲过程中糖与氨基酸不断积累，二者在大曲内部

的高温状态下发生美拉德反应，产生褐 (黑 )色

素，并在曲心与曲皮中间部位沉积而形成[8]。火

圈形成过程中产生的呋喃、呋喃硫醇、噻吩、噻

唑等化合物使得曲香优雅而浓郁，同时火圈中的

黑色素物质部分溶于水，具有还原性和酸性，对

酒风味和风格的形成也具有积极作用[9]。但目前

关于大曲中火圈的研究较少，火圈优良的风味物

质也一直被忽视。 

目前，借助内转录间隔区(Internal Transcribed 

Spacer，ITS)扩增子测序技术，研究者可以深入

分析大曲的曲皮、曲心真菌微生物群落结构[10]。

例如解析大曲曲皮、曲心真菌之间差异时，研究

者运用 ITS 扩增子技术发现曲皮真菌群落多样性

和丰度均高于曲心样品；其中子囊菌门是曲皮、

曲心中唯一的优势菌门[11]。探索大曲曲皮、曲心

真菌分布情况时，研究者发现大曲中假丝酵母属

(Candida)、曲霉属(Aspergillus)、根霉属(Rhizopus)

等真菌在大曲的曲皮、曲心中是随机分布的[12]。

在 ITS 扩增子测序技术的基础上，研究者借助溯

源(Source Tracker)分析，发现大曲中扣囊复膜酵

母(Saccharomycopsis fibuligera)、毕赤酵母(Pichia 

kudriavzevii)、米根霉 (Rhizopus oryzae)、米 曲 霉

(Aspergillus oryzae)等真菌主要起源于大曲的制作

环境(主要是工具和室内地面)[13]。然而火圈中的

真菌却是鲜有人研究。因此，解析大曲制作过程

中火圈真菌菌群演替规律，对于制曲工艺的调整

及白酒品质的提升具有积极的意义。 

本研究使用顶空固相微萃取结合气相色谱质

谱联用技术(Headspace Solid Phase Microextraction 

Combined with Gas Chromatography-Mass 
Spectrometry，HS-SPME-GC-MS)和 ITS 扩增子测

序技术，从风味物质和菌群结构两方面阐述了大

曲火圈对白酒发酵的重要性，同时运用冗余分析

的手段，解析了火圈真菌的演替规律，从生物学

的角度为制曲工艺的调整、优化甚至现代化提供

参考依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品的采集 

样品收集于安徽省某酒厂的典型中高温大

曲，其制作阶段可以分为上霉、晾霉、潮火、大

火、后火、成曲 6 个阶段。选择 3 个曲房作为平行

跟踪采集样本，每个曲房在曲架第 1 层、第 3 层、

第 5 层设置 6 个采集点，然后汇总后约 500 g，随

后转移至−80 °C 冰箱保存。样品分别在入曲房时

和 6 个阶段结束时采集(即分别在 0、1、3、10、

18、24、31 d 取样)，共进行 7 次取样。每个曲块

取样位置如图 1 所示，从曲块的断截面计算，火

圈是位于距离曲块表面 1.2−1.7 cm 的区域。同时

第六阶段结束时对曲皮、曲心也采用同样的方法

取样保存。 

1.2  主要试剂和仪器 

氯化钠、三氯甲烷、乙醇、异戊醇等，国药

集团化学试剂(北京)有限公司；饱和酚溶液，生 

 

 
 
图 1  样品采集示意图 
Figure 1  Schematic diagram of sample collection 
注：A：曲房大曲取样示意图；B：火圈位置样品取样示意图 

Note: A: Schematic diagram of Daqu sampling in Qufang; B: 
Schematic diagram of sampling of fire cycle 
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工生物工程(上海)股份有限公司。NanoDrop 蛋白

核酸测定分光光度计，Thermo Fisher Scientific 公

司；高速冷冻离心机，Eppendorf 公司；Illumina 

MiSeq PE300 和 HiSeq 测序平台，Illumina 公司。 

1.3  核酸提取、测序及生物信息学分析 

大曲火圈样品基因组总 DNA 提取参考宋哲玮

等[14]的方法。测序反应体系和条件参考 Hertz 等[15]

的方法。生物信息学的分析方法参考宋哲玮等[14]

的方法。 

1.4  风味物质及理化指标的测定 

中高温大曲曲皮、火圈、曲心中挥发性风味

物质浓度采用 HS-SPME-GC-MS 检测，方法参考

Ji 等[16]。中高温大曲制作过程中曲温是将温度计

插入曲房两端及中心位置曲块中心实现监测。火

圈的 pH 通过 pH 计测定。含水量、还原糖的测定

参考陈蒙恩等[17]的方法。 

1.5  数据分析及绘图 

统计分析采用 SPSS 22 进行，显著性水平设定

在 5%。冗余分析(Redundancy Analysis，RDA)使用

CANOVO 软件实现；绘图采用 Origin 9.0 进行。 

1.6  数据的公开 

研究产生的所有 DNA 序列提交 NCBI 数据库

获得登录号 PRJNA691687。 

2  结果与分析 

2.1  中高温大曲曲皮、火圈及曲心挥发性风味

物质分析 

如图 2 所示，相比于大曲曲皮和曲心，火圈

能够检测出更高的某些酯类化合物、酸类化合

物、芳香族化合物等(表 1)。大曲火圈检测到的

酯类化合物总的相对含量为 0.22±0.11 mg/L，而

曲皮、曲心检测到的酯类化合物总的相对含量仅为

0.13±0.00 mg/L、0.14±0.01 mg/L。其中，乙酸乙

酯(0.04±0.01 mg/L)、丁酸乙酯(0.01±0.00 mg/L)、

正己酸乙酯(0.02±0.00 mg/L)、乳酸吡喃糖苷甲酯

(0.07±0.00 mg/L)、油酸乙酯(0.01±0.01 mg/L)等酯

类化合物的含量明显高于曲皮和曲心中的含量。

研究表明，酯类化合物大多具有芳香性气味，使

白酒具有水果的香气，是决定白酒风格与品质的

关键物质[18]。尤其乙酸乙酯和丁酸乙酯作为四大

酯家族成员在各香型白酒中含量都较多，在风味

酯中处于主导地位，对浓香型、清香型、凤香型

和米香型等酒风格的形成有着重要的作用[19]。 

此外，大曲火圈中芳香族化合物如苯乙酸乙酯

(0.01±0.01 mg/L)、2,4-二甲基苯甲醛(0.01±0.01 mg/L)、

苯甲醇(0.06±0.03 mg/L)和苯乙醇(0.43±0.07 mg/L)，

酸类化合物如乙酸(0.02±0.02 mg/L)，醇类化合物

如 3-辛醇(0.02±0.02 mg/L)、糠醇(0.04±0.06 mg/L)

等的含量也高于曲皮、曲心中的含量。大量研究

表明，芳香族化合物、酸类化合物、醇类化合物

对成品白酒的质量具有很大影响[20]。其中，芳香

族化合物具有阈值低、香味强度大、香味保留时

间长的特点[21]，酸类和酯类化合物具有在一定浓

度范围内，具有含量越高、白酒品质越好的特    

点[22]。综上所述，大曲火圈对白酒风味起着重要

的贡献，应当引起研究者的关注。 

2.2  中高温大曲制作过程中火圈理化参数的变化 

如图 3 所示，大曲温度变化呈倒 V 型，在 

第 4 阶段结束曲温达到最高值 50.17±1.31 °C。大

曲火圈含水量从第 3 阶段起水分蒸发速率加快，到

第 6 阶段结束，火圈的含水量在 16.66%±0.15%。

大曲火圈 pH 在第二阶段上升至 6.34±0.25 后缓慢

降低，并最终维持在 5.2 左右。这是因为大曲中

产酸细菌(如乳酸菌)进行新陈代谢产酸，增加了

酸度。随着大曲制作进行，温度升高，水分减

少，产酸细菌数量也减少，产生的酸性物质减

少，而且由于酯化反应或相关香气物质产生，原

始产生的酸减少，所以酸度整体下降[23]。大曲火圈

中还原糖含量从第 3 阶段开始直线上升，在第 5 阶

段达到最高水平 4.41%±0.86%。结合图 3、4 可

以得出，从第 4 阶段开始，温度>40 °C，还原糖

含量>2%左右，产生美拉德反应[8]，导致火圈的

形成。 
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图 2  大曲曲皮、火圈、曲心的位置及挥发性物质 
Figure 2  The position and volatile substances of Daqu surface, fire cycle and Daqu core 
注：A：大曲位置分布；B：大曲不同位置挥发性物质 

Note: A: Daqu location distribution; B: Volatile substances in different locations of Daqu 
 

2.3  中高温大曲制作过程中火圈真菌菌群的多样

性分析 

通过丰富度指数(Chao1)评价大曲制作过程中火

圈真菌种群多样性(图 5A)。结果显示，大曲火圈真菌

多样性随大曲制作时间增加呈先降低后上升的趋势。 

火圈的第 0 阶段真菌多样性高于其他 5 个阶段，同时

第 0−2 阶段火圈真菌群落多样性逐渐降低，这是真菌

种群驯化的过程。从 3−6 阶段火圈的真菌群落多样性

逐渐上升，这是真菌种群逐渐选择富集的过程。综上

所述，大曲制作过程中火圈真菌发生了物种选择。 
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表 1  大曲曲皮、火圈及曲心挥发性物质汇总表 
Table 1  Summary table of volatile substances of Daqu surface, fire cycle and Daqu core 

Name Relative content of volatile 
substances in Daqu surface 
(mg/L) 

Relative content of volatile 
substances in fire cycle 
(mg/L) 

Relative content of volatile 
substances in Daqu core 
(mg/L) 

Ethanol alcohol 0.44±0.06 0.33±0.02 0.48±0.03 

1-butanol, 3-methyl- 0.24±0.06 0.10±0.01 0.16±0.02 

1-hexanol 0.15±0.01 0.03±0.00 0.00±0.00 

1-butanol, 2-methyl- 0.00±0.00 0.01±0.01 0.04±0.01 

1-octen-3-ol 0.03±0.00 0.01±0.01 0.00±0.00 

2-buten-1-ol, 3-methyl- 0.03±0.01 0.02±0.01 0.01±0.00 

3-octanol 0.00±0.00 0.02±0.02 0.03±0.01 

Furfuryl alcohol 0.07±0.04 0.04±0.06 0.02±0.01 

Acetic acid 0.00±0.00 0.02±0.00 0.00±0.00 

DL-3-methylvaleric acid 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Ethyl acetate 0.02±0.00 0.04±0.01 0.00±0.00 

Ethyl butyrate 0.00±0.00 0.01±0.00 0.00±0.00 

Ethyl hexanoate 0.01±0.00 0.02±0.00 0.02±0.01 

Methyl-alpha-D-galactopyranoside 0.00±0.00 0.07±0.01 0.00±0.00 

Ethyl phenylacetate 0.00±0.00 0.01±0.01 0.00±0.00 

Palmitic acid ethyl ester 0.06±0.00 0.04±0.01 0.07±0.02 

Ethyl oleate 0.01±0.00 0.01±0.01 0.00±0.00 

Ethyl linoleate 0.02±0.00 0.02±0.01 0.00±0.00 

Elaidic acid ethyl ester 0.01±0.00 0.01±0.00 0.00±0.00 

Ethyl myristate 0.01±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Gamma-nonanolactone 0.01±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Hexyl chloroformate 0.00±0.00 0.00±0.00 0.05±0.01 

Ethyl isovalerate 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Benzaldehyde 0.63±0.15 0.24±0.09 0.62±0.06 

Phenylacetaldehyde 0.04±0.01 0.06±0.01 0.06±0.02 

Ethyl phenylacetate 0.00±0.00 0.01±0.01 0.00±0.00 

2,4-dimethylbenzaldehyde 0.01±0.01 0.01±0.01 0.00±0.00 

Benzyl alcohol 0.03±0.01 0.06±0.03 0.08±0.01 

Phenethyl alcohol 0.32±0.09 0.43±0.07 0.31±0.05 

Phenol 0.00±0.00 0.01±0.01 0.00±0.00 

2,4-di-tert-butylphenol 0.01±0.01 0.01±0.01 0.01±0.01 

3,5-dimethylbenzaldehyde 0.00±0.00 0.01±0.01 0.00±0.00 

3,4-dimethylbenzaldehyde 0.00±0.00 0.01±0.01 0.03±0.01 

1,2,3-trimethylbenzene 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 

Acetophenone 0.00±0.00 0.00±0.00 0.00±0.00 
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图 3  大曲制作过程中火圈理化参数的变化 
Figure 3  Changes of physical and chemical parameters of fire cycle during Daqu fermentation 
注：A：曲温的变化；B：火圈含水量的变化；C：火圈 pH 的变化；D：火圈还原糖的变化 

Note: A: Variation of Daqu temperature; B: Variation of fire cycle moisture; C: Variation of fire cycle pH; D: Variation of fire cycle 
reducing sugar 

 

 
 

图 4  大曲制作过程火圈形成的阶段 
Figure 4  The forming stage of the fire cycle during Daqu fermentation 
注：照片是在每个阶段结束时拍摄 

Note: Photos were taken at the end of each stage 
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图 5  大曲制作过程中火圈微生物的多样性分析 
Figure 5  Diversity analysis of microorganisms in the fire cycle during Daqu fermentation 
注：A：大曲制作过程火圈真菌 α 多样性分析；B：大曲制作过程火圈真菌 β 多样性分析。不同小写字母表示具有显著性差异

(P<0.05)；0−6：不同的数字表示不同的制作阶段 

Note: A: Alpha diversity analysis of fire cycle fungi during Daqu production; B: Beta diversity analysis of fire cycle fungi during Daqu 
production. Different lowercase letters indicate significant differences (P<0.05); 0−6: Different numbers indicate different fermentation 
stages 

 
为了进一步考察大曲真菌群落结构随时间变

化的特点，通过基于 Bray-Curtis 距离的主坐标分

析(Principal Coordinate Analysis，PCoA)进一步表

征制作过程中火圈真菌种群随时间变化的特点 

(图 5B)。PCoA 结果显示前 2 个坐标可代表火圈真

菌种群 82.31%，说明 Bray-Curtis PCoA 满足对样

本差异解释的需求。图 5B 显示火圈第 0−1 阶段的

真菌菌群结构与第 2−4 阶段的真菌菌群结构可以

明显地区分开，说明从第 2 阶段开始火圈的真菌

菌群结构已经发生了改变。  

2.4  火圈真菌菌群结构分析 

为了揭示大曲制作过程中火圈真菌结构的变

化及差异，对真菌种水平组成进行了分析，图 6

展示了平均丰度大于 1%的真菌结构组成。从图 6

看出，在大曲整个制作过程中，Pichia kudriavzevii

与 Saccharomycopsis fibuligera 的总丰度在各阶段

真 菌 中 分 别 占 41.60% 、 60.88% 、 95.93% 、

98.53%、85.75%、84.34%、74.66%，均占据较高的

丰度。其中前中期以 P. kudriavzevii 为主，后期以  

S. fibuligera 为主。在 0−1 阶段，随着 P. kudriavzevii

与 S. fibuligera 所占丰度的增加，火圈真菌的多样

性逐渐降低；在第 2−3 阶段 P. kudriavzevii 与    

S. fibuligera 占据了 95%以上的丰度，火圈真菌的多

样性最低；而从第 4 阶段开始，随着 P. kudriavzevii

与 S. fibuligera 所占丰度的减少，火圈真菌的多样

性逐渐增加。这些结果与图 5 的结果是一致的。 

研究证明，P. kudriavzevii 和 S. fibuligera 是白

酒发酵过程中的核心酵母[14]。P. kudriavzevii 不仅

在白酒的乙醇生成过程中起着决定性的作用[24]，

还能够产生苯乙醇等对白酒风味有重要贡献的代

谢产物[25]。此外，P. kudriavzevii 还保证了微生物

群落和发酵过程的稳定性，使白酒发酵过程具有

自发性以及可重复性的特点[26]。S. fibuligera 则可

以提高发酵初期糖化淀粉和酸性蛋白酶的活性以

及乙醇的合成速率[27]，还可以改善酒的香气，产

生许多如乙酸乙酯和丁酸乙酯等令人愉悦的香气

化合物[28]。在上文中已经指出火圈中苯乙醇、乙

酸乙酯及丁酸乙酯等风味物质的含量高于大曲曲

皮、曲心的含量，这可能与火圈中 P. kudriavzevii

和 S. fibuligera 占主导地位有关。 



4186 微生物学通报 Microbiol. China 

  

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

2.5  火圈真菌群落驱动因素的解析 

为了分析大曲制作过程中火圈真菌菌群结

构 演 替 变 化 的 驱 动 因 素 ， 采 用 RDA 解 析 温

度、pH、含水量与还原糖含量对火圈真菌群落

的影响(图 7)。由图 7A 可知，不同阶段影响火

圈真菌结构演替变化的理化参数不同。在火圈 

形成的时候，第 4−5 阶段受 pH、温度和还原糖

含量的影响，而第 6 阶段受还原糖含量的影响

最大。 

同时，对图 6 中大曲制作过程火圈的优势

真菌 (平 均丰度 >1%)与上 述理化指标 也进行了

RDA 分析(图 7B)。结果显示，火圈中优势真菌 

 

 
 
图 6  大曲制作过程中火圈真菌种水平结构组成 
Figure 6  The structural distributions in fire cycle fungi during Daqu fermentation at the species level 

 

 
 
图 7  大曲制作过程火圈真菌与理化参数的冗余分析 
Figure 7  Redundant analysis of the fungi and physical and chemical parameters in the fire cycle 
注：A：不同阶段的样本与主要理化参数的冗余分析；B：火圈真菌与主要理化参数的冗余分析；H0−H6：大曲不同的制作阶段；

“−1”−“−3”：一式 3 份的样品 

Note: A: Redundant analysis of fire cycle samples in different stages and main physical and chemical parameters; B: Redundant analysis 
of the fungi and main physical and chemical parameters in the fire cycle; H0−H6: Different numbers indicate different fermentation 
stages; “−1”−“−3”: Triplicate samples 
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S. fibuligera 的生长受还原糖含量的影响最大，而

P. kudriavzevii 的生长则受含水量、pH、温度的多

重影响。同时结合表 2，得出在整个大曲火圈真菌

菌群的演替中，还原糖含量(37.6%)和温度(20.6%)

是主要的驱动因素，而含水量和 pH 的总解释度仅

为 8%，对火圈真菌菌群的演替的影响较低。 

3  讨论与结论 

大曲中真菌为中国白酒的发酵过程提供了重

要的糖化剂和发酵剂，对白酒的品质起着举足轻

重的作用[29]。同时，大曲火圈也对白酒的生产提

供了重要的风味物质[8]。但是长期以来，多数研

究者只通过 rDNA ITS 扩增子测序对大曲制作过程

中曲皮、曲心及大曲真菌的微生物群落结构进行

研究[30]，而忽视了对火圈真菌的研究。随着大曲

制作秘密逐步被揭开[31]，对中高温大曲火圈真菌

微生物群落的研究也会越来越深入。 

研究表明，大曲火圈对白酒的生产提供了如

呋喃、噻吩等重要的风味物质[8]。本研究也通过

HS-SPME-GC-MS 发现火圈检测到的酯类化合物

的相对总含量高于曲皮、曲心中酯类化合物总的

相对含量。其中，乙酸乙酯、丁酸乙酯的含量明

显高于曲皮和曲心中的含量。乙酸乙酯和丁酸乙

酯作为四大酯家族成员，既是浓香型白酒的骨架

酯，也是清香型白酒的主体香 [19]。此外，火圈

中苯乙酸乙酯、苯甲醇和苯乙醇等芳香族化合物

以及酸类化合物如乙酸，醇类化合物如 3-辛醇、

糠醇等化合物的含量也高于曲皮和曲心中的含

量，而这些物质对白酒的风味形成都具有重要的

意义[20-22]。 
 

表 2  大曲制作过程中火圈真菌菌群演替与理化的关系 
Table 2  The relationship between the succession of the 
fire cycle fungal community and the physical and chemical 
parameters during Daqu fermentation 
Name Explains (%) Contribution (%) Pseudo-F P 

Reducing sugar 37.6 56.8 11.5 0.002

Temperature 20.6 31.1 8.9 0.002

Moisture 2.6 4.0 1.1 0.356

pH 5.4 8.1 2.6 0.084

同时，根据中高温大曲火圈开始出现的阶段

(图 4)，结合火圈理化变化，我们发现从第 4 阶段

开始，温度>40 °C，还原糖的含量>2%，发生美拉

德反应，大曲开始形成火圈。发生美拉德反应的

温度与还原糖含量与庄名扬的研究结果相符合[9]。 

本文运用 rDNA ITS 扩增子测序技术，探

究了大曲火圈真菌菌群结构和演替规律。研究

发现，火圈真菌的多样性变化，呈现倒 V 型；

P. kudriavzevii、S. fibuligera 是大曲制作过程中

火圈的优势真菌，但 P. kudriavzevii 以大曲制作

前期为主，S. fibuligera 以中后期为主。研究证明 

P. kudriavzevii、S. fibuligera 作为白酒发酵核心酵

母，对白酒品质有着直接影响[14]。采用 RDA 分析

发现，还原糖含量(37.6%)是驱动火圈真菌群落演

替的最主要因素，其次是温度(20.6%)。 

本研究跟踪大曲制作过程中火圈理化参数的

变化，揭示了火圈形成的机理。采用 HS-SPME- 

GC-MS 和 rDNA ITS 扩增子测序技术，研究了中

高温大曲发酵过程中火圈真菌群落结构，从风味

物质和菌群结构 2 方面阐述了大曲火圈对白酒发

酵的重要性，同时运用冗余分析的手段，解析了

驱动火圈真菌群落演替的关键因子。本研究加深

了研究者对于大曲火圈真菌对整个白酒生产过程

贡献的认识，促使生产者加强大曲制作过程中对

火圈形成的控制，为改良制曲工艺，提升大曲品

质及指导后期酿酒提供理论参考。 
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