
沪型酒中温大曲微生物群落的演替及
其对酒醅发酵的贡献



二、中温大曲发酵过程中微生物群落结构及其演替
规律

微生物群落 α-多样性分析：从表 2-1 和 2-2，以及图 2-2 和 2-3 中可知，大
曲发酵过程中微生物群落的丰富度与多样性一直与外界环境进行动态交互，
并在大曲发酵的后期形成一个比较稳定的群落结构，这是中温大曲品质保持
相对稳定的重要原因。



中温大曲样本中细菌群落分类学分析

从图2-4 中可以发现，细菌群落主要由 6 个目构成：乳杆菌目（Lactobacillales）、Bacillales、Streptophyta、
假单胞菌目（Pseudomonadales）、黄杆菌目（Flavobacteriales）和放线菌目（Actinomycetales），其相
对丰度之和平均为 89.5%。
从图2-5 中可以发现，细菌群落主要由 10 个属构成：魏氏菌属（Weissella）、明串珠菌属（Leuconostoc）、
芽孢杆菌属（Bacillus）、乳杆菌属（Lactobacillus）、金黄杆菌属（Chryseobacterium）、片球菌属
（Pediococcus）、乳球菌属（Lactococcus）、假单胞菌属（Pseudomonas）、高温放线菌属
（Thermoactinomyces）和葡萄球菌属（Staphylococcus），其相对丰度之和平均为 83.3%。魏氏菌属
（Weissella）、明串珠菌属（Leuconostoc）和乳杆菌属（Lactobacillus）作为主要的乳酸菌在整个发酵过程
中处于优势地位，而芽孢杆菌属在发酵10天后成为主要的优势菌群。
从图2-4 与图2-5 中发现，乳杆菌目（Lactobacillales）与 Bacillales 是大曲发酵过程中的优势微生物。



中温大曲中Lactobacillales与Bacillales 在属水平的
结构组成

分别Lactobacillale与 Bacillales 的 OTUs 进行分
析，香农指数（Shannon Index）的变化如图2-6 
所示。
从图2-7a中可以发现，乳杆菌目（Lactobacillales）
共有 12 个属信息：乳杆菌科（Lactobacillales）
共有12个属信息，其中大部分OTUs 归属到魏氏菌
属（Weissella）、明串珠菌属（Leuconostoc）、
乳 杆 菌 属 （ L a c t o b a c i l l u s ） 、 片 球 菌 属
（Pediococcus）以及乳球菌属（Lactococcus），
其余7个属的 OTUs 所占比例小于0.2%。
从图 2-7b 中可以看到，Bacillales 共有 13 个属
信息：其中大部分 OTUs 归属于芽孢杆菌 属
（ B a c i l l u s ） 、 高 温 放 线 菌 属
（ T h e r m o a c t i n o m y c e s ） 、 葡 萄 球 菌 属
（Staphylococcus）以及未分类的 Bacillales，其
余9个属的OTUs所占比例小于1%。



中温大曲样本中真菌群落分类学分析

从图 2-8 中可以发现，真菌群落主要由 6 个目构成（相对丰度>0.5%）：酵母菌目（Saccharomycetales）、
散囊菌目（Eurotiales）、格孢菌目（Pleosporales）、Trichosporonales、毛霉菌目（Mucorales）和线黑
粉目（Filobasidiales），其相对丰度之和平均 97.0%。酵母菌目（Saccharomycetales）和散囊菌目
（Eurotiales）在整个发酵过程中处于优势地位。
从图 2-9 中可以发现，真菌群落主要由 10 个属构成（相对丰度>0.5%）：嗜热子囊菌属（Thermoascus）、
假丝酵母属（Candida）、Thermomyces、Wickerhamomyces、链格孢属（Alternaria）、Trichosporon、
曲霉菌属（Aspergillus）、Kodamaea、根霉菌属（Rhizopus）和隐球菌属（Cryptococcus），其相对丰
度之和平均为 84.7%。
从图 2-8 与图 2-9 中发现，酵母菌目（Saccharomycetales）与散囊菌目（Eurotiales）是大曲发酵过程中的
优 势 微 生 物 。 大 曲 真 菌 群 落 由 以 格 孢 菌 目 （ P l e o s p o r a l e s ） 以 及 未 知 真 菌 为 主 导 向 以 酵 母 菌 目
（Saccharomycetales）以及散囊菌目（Eurotiales）为主导转变。



 
中温大曲中Saccharomycetales和Eurotiales在属水
平的结构组成
 酵母菌目（Saccharomycetales）与

散囊菌目（Eurotiales）香农指数
（Shannon Index）的变化如图 2-
10 所示。
通过与 Unite 数据库比对分析，从图 
2 - 1 1 a  中 可 以 发 现 ， 酵 母 菌 目
（Saccharomycetales）共有 10 个
属信息。
从图2-11b中可以发现，散囊菌目
（Eurotiales）共有 9个属信息：其
中大部分 OTUs 归属于嗜热子囊菌属
（Thermoascus）、Thermomyces、
曲 霉 菌 属 （ A s p e r g i l l u s ） 、
Rasamsonia 以及 Talaromyces，其
余 4 个属的 OTUs 所占比例小于
0.5%。



中温大曲发酵不同阶段中微生物群落的比较分析
（Bray-Curtis 相异性指数）

从图 2-12a 中我们可以发现，大曲发酵过程前中期（0–12 d）细菌群落结构
与中后期（12–32 d）大曲中的细菌群落有较大差异，并且发酵前中期
（0–12 d）样本中细菌群落变化较大，发酵中后期（12–32 d）样本中细菌
群落变化较小。
从图2-12b中可以发现，根据聚类分析可发现大曲发酵过程前中期（0–12 d）
发酵前中期（0–12 d）样本中真菌群落变化显著，发酵中后期（12–32 d）
样本中真菌群落无明显变化。



中温大曲发酵过程中微生物群落结构的变化分析

采用 PCR-DGGE 的方法对另一批
次中温大曲的微生物群落结构进行
分析，并将分析的结果进行聚类分
析，结果如图 2-13 和图 2-14 所示。

大曲中细菌与真菌的群落结构随着
发酵进行而不断的变化，且大曲的
样本明显归为两大类，分别位于两
个 不 同 的 分 支 。 大 曲 发 酵 过 程
（0–92 d）同样分为两个阶段：第
一 阶 段 （ 0 – 1 2 d ） ， 第 二 阶 段
（12–92d）。



第二章小结

1.通过对大曲发酵过程中微生物多样性指数进行分析，我们发现微生物（细菌
和真菌）的丰富度与多样性随大曲发酵时间的变化而改变，与大曲发酵过程中
其他样本相比，新鲜曲坯中细菌种类较少，而真菌种类较多。

2. 发酵开始时，细菌和真菌群落的丰富度与多样性逐步增加，当大曲品温较高
时，微生物群落的丰富度与多样性明显减少，在大曲发酵 10 天后，微生物群
落的丰富度与多样性基本保持稳定。

3.大曲中的细菌群落归属于 45 个目，乳杆菌目（Lactobacil lales）与 
Bacillales 是大曲发酵过程中的优势细菌。

4.大曲中的真菌群落归属于34个目，酵母目（Saccharomycetales）与散囊菌
目（Eurotiales）是大曲发酵过程中的优势真菌。

5.通过聚类分析，大曲发酵前期与后期的微生物群落结构有明显差异，并可将
大曲发酵过程划分为 2 个阶段：阶段 I（0–12 d），阶段 II（12–32 d）。阶
段 I 中微生物群落演替频繁，而阶段 II 中微生物群落基本保持稳定。



三 、 中 温 大 曲 微 生 物 群 落 演 替 驱 动 力 分 析
--环境因素、生物量以及酶活的变化规律

通过分析中温大曲发酵过程不同阶段微生物群
落演替与环境因素变化的相关性（表3-1），
并结合环境因素的动态变化（图 3-1），我们
发现大曲发酵过程阶段 I 是大曲微生物群落形
成的重要时期。



中温大曲微生物群落演替与温度变化的相关性

我们依据温度的变化，将中温大曲发酵阶段 I 划分为两个子阶段：阶段 I-1
（0–4 d），阶段 I-2（4–12 d）。



中温大曲微生物群落演替与温度变化的相关性

大部分来自于环境中的微生物在适宜的温度和充足营养的条件下快速的生长和
繁殖；它们的呼吸和代谢作用则是大曲温度快速增长的主要原因；某些来自谷
物原料和水的微生物由于不适应大曲发酵环境而逐渐消亡。



温度对中温大曲功能微生物群落形成的影响及大曲微
生物群落的差异分析

不同组别之间的群落组成如图3-4a、3-4b所示；通过主坐标分析（PCoA）
以及分子方差（AMOVA）分析（图3-5）可知，三组大曲样本的微生物群落
结构两两之间均具有显著性差异（P<0.05）。



大曲微生物群落的差异分析

表 3-2和表3-3 分别展示
了T37 group 与 T50 
group两组之间具有显著
性差异的微生物。

较高的发酵温度会使菌
群逐渐适应耐热和低水
活度的微生物群落进行
转变。



大曲理化性质及酶活的分析

水分：T37 > T50 group
酸度：T37<T50 group(乳酸菌)
酶活力：T37 > T50 group(曲霉菌)



温度对异位培养大曲微生物群落结构的影响

不同发酵温度条件下，（NB）培养基中细菌群落结构差异较大。真菌培
养基中（PDA 培养基）大曲样本的真菌群落结构基本相同。



第三章小结

1. 大曲发酵阶段 I（0–12 d）中，细菌群落演替与温度呈显著线性相关。但
是，细菌群落的演替与另两个环境因素（水分与酸度）没有显著相关性（P 
> 0.05）；而真菌群落演替与所测环境因素（温度、水分和酸度）呈显著
相关（P < 0.05）。在大曲发酵阶段 II（12–32 d），微生物群落演替与
所测环境因素（温度、水分和酸度）没有显著相关性。

2. 依据温度变化趋势，我们将中温大曲发酵阶段 I（0–12 d）再次进行划分，
划分为两个子阶段：阶段 I-1（0–4 d），阶段 I-2（4–12 d）。

3. 过对不同温度条件下大曲发酵的微生物群落结构、理化因子及酶活的测定
分析。T37 group 与 T50 group 的微生物群落结构有显著的差异。

4. 不同温度培养下，大曲样本（NB 培养基中培养）的细菌群落结构差异较
大。与之前原位条件下大曲微生物群落结构比较，两者之间微生物群落结
构有明显的差异，说明培养基的组成以及培养方式同样对大曲微生物群落
有较大的影响。


