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不同酒曲对江西米酒发酵过程中微生物群落及
挥发性风味物质的影响

陈凤霞1，岳攸涵1，徐文生1,2,*
（1.北京农学院食品科学与工程学院，北京 102206； 

2.农产品有害微生物及农残安全检测与控制北京市重点实验室，北京 102206）

摘  要：为探讨不同酒曲（CZQ、FTQ、PDQ）对江西米酒发酵过程中微生物群落结构及挥发性风味物质形成的影

响，采用顶空固相微萃取-气相色谱-质谱技术分析挥发性风味物质组成，基于高通量测序技术解析微生物群落结构，

并通过多元统计方法研究两者间的相关性。结果表明，从不同酒曲发酵米酒中共检出62种挥发性风味物质，通过主

成分分析筛选出10种关键差异挥发性风味成分，其中苯甲醛、香橙烯等在PDQ组含量较高，2,3-丁二醇等在CZQ组含

量较高，亚油酸乙酯等在FTQ组含量较高。微生物多样性分析结果显示，不同酒曲发酵米酒过程中微生物群落差异明

显，10种核心细菌菌群中，乳球菌属（Lactococcus）在CZQ组、FTQ组占优势，乳植杆菌属（Lactiplantibacillus）、

明串珠菌属（Leuconostoc）等在PDQ组中占优势；8种核心真菌菌群中，酵母属（Saccharomyces）在CZQ组占优势，

酵母属及糖酵母属（Saccharomycopsis）等在PDQ组占优势，克拉维酵母属（Clavispora）在FTQ组占绝对优势。相关

性分析揭示不同微生物和风味物质之间存在正相关关系，如乳球菌属与棕榈酸乙酯、葡糖杆菌属与3-甲基丁醇、毛霉

属与2-苯乙醇等呈极显著正相关（P＜0.01），而戊酸、异戊酸等短链脂肪酸的形成也与多种微生物呈极显著正相关 
（P＜0.01）。该研究结果为传统米酒发酵工艺进一步优化及品质标准化提供理论依据。
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Effects of Different Jiuqu on Microbial Communities and Volatile Flavor Compounds in Jiangxi Rice Wine
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(1. Food Science and Engineering College, Beijing University of Agriculture, Beijing 102206, China; 2. Key Laboratory of  
Agricultural Product Detection and Control of Spoilage Organisms and Pesticide Residue, Beijing 102206, China)

Abstract: To investigate the effects of different Jiuqu (CZQ, FTQ, PDQ) on microbial community structure and the 
formation of volatile flavor compounds during the fermentation of Jiangxi rice wine, the composition of volatile flavor 
compounds was analyzed with headspace solid-phase microextraction coupled with gas chromatography-mass spectrometry, 
the microbial community structure was characterized with high-throughput sequencing technology, and the correlations 
between them were explored by multivariate statistical methods. The results showed that a total of 62 volatile flavor 
compounds were detected, and 10 key differential flavor components were identified via principal component analysis 
(PCA). Among these, benzaldehyde and aromadendrene were found at higher levels in the PDQ group, 2,3-butanediol 
was more abundant in the CZQ group, and ethyl linoleate predominated in the FTQ group. Microbial diversity analysis 
revealed statistically significant differences in microbial communities among different starters groups. Among the 10 core 
bacterial genera, Lactococcus was dominant in the CZQ and FTQ groups, while Lactiplantibacillus and Leuconostoc 
were predominant in the PDQ group. Among the 8 core fungal genera, Saccharomyces was dominant in the CZQ group, 
Saccharomyces and Saccharomycopsis were dominant in the PDQ group, and Clavispora was the absolute dominant genus 
in the FTQ group. Correlation analysis revealed positive correlations between microorganisms and flavor compounds. 
Specifically, Lactococcus and ethyl palmitate, Gluconobacter and 3-methyl-1-butanol, as well as Mucor and 2-phenylethanol  
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黄酒作为中国特有的传统发酵酒类，以稻米、黍米

等为主要原料，在酒曲作用下经多菌种协同发酵而成。

因其香气馥郁、口感醇厚柔和、营养丰富而深受消费者

青睐[1]。受地理气候、酿造工艺及饮食文化等影响，我国

形成了绍兴黄酒、江西米酒、陕西稠酒、福建红曲酒等

多元区域化黄酒种类。其中，江西米酒凭借独特香气、

纯粹风味及营养优势，在区域市场中占据重要地位[2]。传

统经验主导的酿造模式难以精准调控微生物代谢，导致

产品批次间风味物质组成波动显著[3]。因此，系统解析黄

酒发酵过程中微生物群落组成动态、功能分化及代谢互

作调控机制，是推动黄酒产业升级的关键科学基础。

微生物群落是黄酒酿造的核心驱动力，其组成

结构、功能及微生物间的动态互作直接决定风味物

质的形成与最终产品品质 [4]。酒曲（药）作为黄酒发

酵启动者，其核心微生物对发酵进程起主导作用。 

Peng Qi等 [5]从黄酒酒药中鉴定出11种关键微生物，其

中8种为发酵核心驱动菌；Wang Junyi等 [1]研究发现，

非酵母属真菌与客家黄酒8 0余种挥发性化合物的合

成高度相关；叶书建等 [6]通过相关性分析证实植物乳

植杆菌（Lact ip lan t ibac i l lus  p lan tarum）等5种乳

酸菌可显著降低米浆水中的生物胺含量，并通过菌

群定向筛选实现了生物胺零增长的工业化模拟。近

年来，随着多组学技术（宏基因组学、代谢组学）

与生物信息学方法的突破，为黄酒微生物研究提供

了全新研究思路：从早期聚焦群落组成的描述性研

究，转向微生物代谢网络与风味形成机制的深度关

联解析 [4]。这些均为构建黄酒发酵的精准调控策略奠

定了坚实基础。

为探讨不同酒曲对江西米酒发酵过程中微生物群

落结构及挥发性风味物质形成的影响，本研究采用顶

空固相微萃取（headspace solid-phase microextraction，
HS-SPME）-气相色谱-质谱（gas chromatography-mass 
spectrometry，GC-MS）技术分析挥发性风味物质组

成，采用高通量测序技术解析微生物群落结构，并通过

多元统计方法研究两者间的相关性，为江西米酒酿造工

艺优化及品质提升提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

糯米 市售，产自江西省吉安市；酒曲 市售，产自

江西吉安市不同区县，包括CZQ酒曲（江西井冈山市）、

FTQ酒曲（江西吉安县）、PDQ酒曲（江西安福县）；

2-辛醇（色谱纯） 美国Sigma公司；磁珠法土壤DNA提

取试剂盒   美国Omega公司；氯化钠（分析纯） 国药 

集团化学试剂有限公司；琼脂糖粉（生化试剂）  
法国Biowest SAS公司。其他试剂均为国产分析纯。

1.2 仪器与设备

PTC-100TM梯度聚合酶链式反应（polymerase 
chain react ion，PCR）仪   美国MJ公司；5957C- 
7980AGC-MS仪   美国安捷伦公司；5427R高速冷冻

离心机   德国Eppendorf公司；Sub-Cell  GT核酸电 

泳仪   美国伯乐公司；Q33238荧光定量仪   美国

Thermo Fisher Scientific公司。

1.3 方法

1.3.1 米酒酿造

采用3种酒曲（CZQ、FTQ、PDQ）分别酿造江西

米酒，每种酒曲设置2个生物学平行样，分别标记为

CZA/CZB（CZQ组）、FTA/FTB（FTQ组）、PDA/PDB
（PDQ组）。发酵工艺：称取500 g糯米/份，用pH 5.6的
凉开水浸泡24 h后沥干，于上汽蒸锅蒸煮30 min，冷却

至30 ℃后转移至5 000 mL无菌烧杯中，按0.8%加入对应

粉碎酒曲并混匀，室温静置发酵。分别于发酵1、3、5、
10、15、30 d采集各平行酒醪样品进行高通量测序；于

发酵30 d采集发酵液进行挥发性风味物质检测，每个样

品设置8个重复。

(P < 0.01). In addition, the formation of short-chain fatty acids such as valeric acid and isovaleric acid was also positively 
correlated with multiple microorganisms (P < 0.01). The results of this study provide a theoretical basis for the further 
optimization of traditional rice wine fermentation processes and quality standardization.
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1.3.2 挥发性风味物质测定

采用HS-SPME-GC-MS测定不同酒样的挥发性风味物质。

HS-SPME：在20 mL顶空瓶中分别加入5 mL黄酒、

2 g氯化钠、30 µL 2-辛醇（内标，300 mg/L），60 ℃水

浴40 min，将老化处理的SPME头插入样品瓶顶部进行

顶空吸附30 min。萃取平衡后取出萃取头插入GC进样

口，250 ℃解吸5 min。
GC条件：DB-5毛细管色谱柱（60 m×0.25mm，

0.25 μm）；程序升温：初始温度50 ℃，保持2min；以 

2 ℃/min升温至115 ℃，保持3min；以4 ℃/min升温

至200 ℃；以6 ℃/min升温至230 ℃，保持10 min。载

气为高纯氦气，流速恒定为1.0 mL/min，进样口温度 

250 ℃，不分流进样。

MS条件：电子电离源，电子能量为70 eV，使用全扫

描模式（m/z 50～550）。

定性、定量：以挥发性风味物质的保留时间为定性

依据，使用GC-MS配套软件内置的NIST数据库对原始

数据进行对比定性，使用峰面积归一化法进行定量。

1.3.3 DNA提取和PCR扩增

采用DNA提取试剂盒提取酒醪样品中微生物的宏基

因组DNA，采用2%琼脂糖凝胶电泳检测DNA完整性，

采用荧光定量仪检测DNA样本浓度。以提取的宏基因组

DNA为模板，采用引物341F（5′-CCTACGGGNGGCWG 
CAG-3′）和805R（5′-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3′）
对细菌16S rDNA的V3～V4区基因序列进行PCR扩增；

采用引物ITS1F（5′-CTTGGTCATTTAGAAGTAA-3′）
和ITS1R（5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′）对真

菌ITS1区域基因序列进行PCR扩增。PCR扩增体系：

2×Hieff® Robust PCR Master Mix 15 μL、正反引物各 

1  μ L、D N A模板2 0  n g，加入双蒸水（d d H 2O）至 

30 μL。PCR扩增程序：95 ℃预变性3 min；95 ℃变性

30 s，55 ℃退火20 s，72 ℃延伸30 s，共30个循环； 

72 ℃再延伸5 min，4 ℃保存。PCR扩增产物切胶纯化

后精确定量，依托生工生物科技（上海）有限责任公司

采用Illumina MiSeq PE250平台进行高通量测序。

1.4 数据处理

使用Vsearch软件去除引物、质控后，采用97%相似

度水平对序列进行聚类以生成操作分类单元（operational 
taxonomic unit，OTU）代表序列、去除嵌合体、生成

特征表等，基于Silva 138.2数据库和UNITE数据库使用

Mothur软件对OTU进行注释。利用R语言进行微生物多

样性分析、随机森林分析、线性判别分析效应量（linear 
discriminant analysis effect size，LEfSe）分析、Spearman
相关性分析等多元统计分析和作图。相关性分析采用

Gephi 0.10.1进行可视化。采用MetaboAnalyst 6.0进行主

成分分析（principal component analysis，PCA）。

2 结果与分析

2.1 不同酒曲对米酒挥发性风味物质的影响

由图1可知，共检出62种挥发性风味物质，包括酯类

（20种）、酸类（16种）、醇类（11种）、醛类（3种） 

及其他类（12种）。其中，酯类、醇类和酸类物质的

含量最丰富，是构成江西米酒香气特质的关键香气物质

基础。

酯类物质是江西米酒中相对含量最高的挥发性风味

物质，其中乙酸乙酯、辛酸乙酯、月桂酸乙酯、棕榈酸

乙酯、油酸乙酯、亚油酸乙酯等相对含量较高，与桂江

平等[2]对江西米酒挥发性风味物质报道结果基本一致。

这些高浓度的乙酯使米酒呈现出奶酪和水果的风味[7-8]。

其中乙酸乙酯、月桂酸乙酯和辛酸乙酯可以使米酒呈现

一定的花果香味，棕榈酸乙酯使米酒具有奶油香味[9]。

醇类物质作为米酒主要香气活性物质，其组成和含

量明显影响米酒酒体风味复杂度[10-11]。其中，异戊醇、

2,3-丁二醇、1-丁醇、2-苯乙醇等相对含量较高，这与

谷晓东等[12]在红谷黄酒中的研究报道一致。其中2-苯乙

醇具有独特而令人愉悦的玫瑰香、甜香香气，对客家黄

酒风味形成具有重要作用[13]。

有机酸作为黄酒风味的重要调节剂，在感官特征

表现为酸感或发酵风味（如奶酪味、汗味等），对黄

酒形成清爽的口感和独特的风味层次具有协同增效作 

用[14-15]。不同米酒样品中有机酸如乙酸、丁酸、己酸、

庚酸相对含量较高，与传统小曲发酵黄酒中酸类物质含

量较高的报道[16-17]一致。

不同米酒样品中检出的醛类物质主要为苯甲醛、糠

醛等。其中苯甲醛是绍兴黄酒关键挥发性化合物[18]。糠

醛表现为杏仁味，焦香糊香味，可以促进香味物质的形

成和转化[17]。

由图2可知，PC1（21.4%）和PC2（17.4%）的累

计方差贡献率为38.8%，说明前2个PC可以解释38.8%的

总变异。根据PCA得分和因子载荷确定10种主要差异标

记物，分别为苯甲醛、香橙烯、月桂酸乙酯、2,3-丁二

醇、乙酸异戊酯、(2R,3R)-2,3-丁二醇、棕榈酸、亚油酸

乙酯、硬脂酸乙酯和丙三醇。其中，苯甲醛、香橙烯、

月桂酸乙酯在PDQ组中相对含量较高，赋予其花果香和

甜香气[1]；2,3-丁二醇、3-甲基-1-丁基乙酯、(2R,3R)-2,3-
丁二醇在CZQ组中相对含量丰富，赋予其奶油和水果香 
气[19]；棕榈酸、亚油酸乙酯、十八酸乙酯和甘油在FTQ
组中比较丰富，赋予其果香、奶油香和脂肪香[20]。这些

代谢物的差异可能反映了不同酒曲微生物群落演替和功

能的分化，进一步研究微生物群落的动态变化将有助于

揭示其代谢机制。
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样品编号中的数字代表8个重复样品。

图 1 不同酒曲发酵米酒中挥发性风味成分热图
Fig. 1 Heatmap of volatile flavor components of rice wine fermented with different Jiuqu
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图B中编号所代表的挥发性风味物质与图1一致。

图 2 基于挥发性风味物质不同酒曲发酵米酒样品的PCA得分图（A）及载荷图（B）
Fig. 2 PCA score plot (A) and loading plot (B) of rice wine fermented with different Jiuqu based on volatile flavor compounds
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2.2 不同酒曲发酵米酒过程中微生物菌群多样性分析

2.2.1 α-多样性分析

黄酒酿造是一个复杂的多微生物协同发酵过程，

其体系中蕴含着丰富且动态演替的微生物群落。作为驱

动黄酒发酵代谢功能的核心生物载体，酒曲在发酵过程

中对微生物群落结构变化与代谢功能间的调控机制的影

响，仍有待进一步研究[21]。在微生态研究中，α-多样性

分析可以评估某个生态环境中样品物种的丰富度和均匀

度，主要包括Chao1指数、Shannon指数、Simpson指数

等，其中Chao1指数反映的是群落中微生物的丰富度，

数值越高说明物种的丰富度越高，常用于估算环境中物

种总数；Shannon指数和Simpson指数则反映环境中微生

物的多样性，Shannon指数越大、Simpson指数越小，

说明样本中群落多样性越高[22]。由图3可知，在细菌菌

群方面，CZQ组和FTQ组细菌菌群的丰富度和多样性显

著或极显著高于PDQ组（P＜0.05、P＜0.01），且FTQ

组最高。在真菌菌群方面，CZQ组真菌菌群丰富度显著

或极显著高于PDQ组和FTQ组（P＜0.05、P＜0.01），

而FTQ组真菌群落多样性则极显著低于PDQ组和CZQ组 

（P＜0.01）。此外，各组细菌菌群的丰富度和多样性均

大于真菌菌群，这与绍兴黄酒中细菌菌群丰富度和多样

性高于真菌菌群相一致[22-23]，与丹阳黄酒酒曲真菌菌群多

样性高于细菌菌群有所不同[24]。
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图 3 不同酒曲发酵米酒过程中细菌（A～～C）和 
真菌（D～～F）群落α-多样性

Fig. 3 α-Diversity of bacterial (A–C) and fungal (D–F) communities 
during rice wine fermented with different Jiuqu

2.2.2 β-多样性分析

为了系统评估不同酒曲对米酒发酵过程中微生物

群落动态的影响，进一步进行基于Bray-Curtis距离矩阵

的主坐标分析（principal coordinates analysis，PCoA）

及LEfSe分析。由图4A可知，在细菌菌群方面，PCo1
和PCo2的方差贡献率分别为38.24%和12.70%，共解析

了细菌群落总变异性的50.94%。PCo1轴的群落相似性

分布特征可以有效区分不同酒曲来源样品，其中CZQ
组和FTQ组在负轴距离比较近，说明细菌群落相近，而

PDQ组在正轴与前两者菌落差距较大。PCo2轴则揭示

了米酒发酵时序微生物群落演替的显著差异性。进一步
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结合图4B可将细菌群落演替划分为2个典型阶段：主发

酵期（0～5 d），该阶段显著差异细菌属为明串珠菌属

（Leuconostoc）和小坂菌属（Kosakonia）（P＜0.05、
LDA＞4）；后熟期（10～30 d），该阶段显著差异细

菌属为乳植杆菌属（Lactiplantibacillus）（P＜0.05、
LDA＞4）。由图4C可知，在真菌菌群方面，PCo1和
PCo2的方差贡献率分别为57.079%和16.621%，共解析

了真菌群落总变异性的73.70%。3组样品距离较远，说

明真菌群落差异较大。
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图 4 不同酒曲发酵米酒过程中细菌菌群PCoA得分图（A）、LEfSe分

析结果（B）及真菌菌群PCoA得分图（C）
Fig. 4 PCoA score plot (A) and LEfSe analysis results (B) of bacterial 
communities, and PCoA score plot of fungal communities (C) during rice 

wine fermented with different Jiuqu

为建立微生物群落与不同酒曲的关联模型，采

用随机森林算法对每个微生物属的相对丰度与对应的

酒曲进行回归分析，结果见图5。根据平均精度下降 

（mean decrease accuracy，MDA）值共筛选出12个 

细菌属（MDA＞0.01）和9个真菌属（MDA＞0.025）
作为区分不同酒曲发酵样品的生物标志物。 1 2个
细菌属分别是葡糖杆菌属（G l u c o n o b a c t e r）、魏

斯氏菌属（Weisse l la）、乳植杆菌属、不动杆菌属 

（Acinetobacter）、窄食单胞菌属（Stenotrophomonas）、 

粘液乳杆菌属（Limos i l ac tobac i l l u s）、马赛菌属 

（Massi l ia）、Unclassif ied Bacter ia、假单胞菌属

（Pseudomonas）、类芽孢杆菌属（Paenibacillus）、

Unclassified Cyanobacteria、norank_KF-JG30-C25。9个
真菌属分别是糖酵母属（Saccharomycopsis）、毕赤酵

母属（Pichia）、汉逊酵母属（Hanseniaspora）、毛霉

属（Mucor）、根霉属（Rhizopus）、威克汉姆酵母属

（Wickerhamomyces）、柯达酵母属（Kodamaea）、地

霉属（Geotrichum）、酵母属（Saccharomyces）。葡糖

杆菌属作为醋酸菌主导乙醇氧化，与乳酸菌（如魏斯氏

菌属、乳植杆菌属）共同贡献46.30%的重要性，这一结

果提示有机酸平衡的核心调控网络可能由醋酸菌-乳酸菌

的相互作用介导。不动杆菌属对米酒甜味影响较大[25]， 

而条件致病菌窄食单胞菌属则预示某种潜在的风险[26]。

糖酵母属、毕赤酵母属及汉逊酵母属主导糖代谢与风味

形成[27-30]，与细菌葡糖杆菌属、魏斯氏菌属[29]的有机酸代

谢形成功能互补。关键霉菌毛霉属和根霉属提示原料液

化阶段的淀粉酶活性，对米酒风味形成也有重要作用[8]。
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图 5 不同酒曲发酵米酒过程中细菌（A）及真菌（B）菌群 
随机森林分析重要性柱状图

Fig. 5 Bar chart of random forest analysis importance for bacterial (A) and 
 fungal (B) communities during rice wine fermented with different Jiuqu 
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2.3 不同酒曲发酵米酒过程中微生物群落结构变化

从3种不同酒曲发酵米酒醪样品中共注释到20个细

菌门，主要为芽孢杆菌门（Bacillota）、假单胞菌门

（Pseudomonadota）、蓝藻门（Cyanobacteriota）、放

线菌门（Actinomycetota）和拟杆菌门（Bacteroidota）
等。其中芽孢杆菌门的相对丰度为41.40%～94.90%，

假单胞菌门的相对丰度为4.60%～33.60%。从3种不同

酒曲发酵米酒醪样品中共注释到3个真菌门，分别为子

囊菌门（Ascomycota）、接合菌门（Mucoromycota）
和担子菌门（B a s i d i o m y c o t a），主要为子囊菌门

（70.20%～99.20%）和接合菌门（0.80%～29.80%）。
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图 6 基于属水平不同酒曲发酵米酒过程中细菌（A）及 
真菌（B）菌群结构

Fig. 6 Bacterial (A) and fungal (B) community structures at the genus 
level during rice wine fermented with different Jiuqu

由图6A可知，相对丰度＞1.0%的核心细菌菌群有

乳球菌属（Lactococcus）、小坂菌属、乳植杆菌属、

粘液乳杆菌属、不动杆菌属、明串珠菌属、片球菌属

（Pediococcus）、魏斯氏菌属等10个细菌属。乳球菌

属、乳植杆菌属和明串珠菌属等在PDQ组中占优势，

其中PDA组和PDB组在发酵过程中细菌群落的演化不一

致，可能与发酵过程中两者环境的细微差异有关；乳球

菌属则在CZQ组和FTQ组中占绝对优势。乳酸菌被认为

存在于各种传统发酵食品中，对传统发酵食品的发酵和

风味有着重要的作用[31]。结果表明，不同酒曲发酵米酒

过程中的优势菌群有所不同，但均以乳球菌属、乳植杆

菌属、魏斯氏菌属、片球菌属等构成核心菌群，本研究

结果与已有研究中发酵黄酒的核心细菌群落以芽孢杆菌

门为主的结论[32-33]一致。

由图6B可知，相对丰度＞1.0%的核心真菌菌群有

酵母属（Saccharomyces）、糖酵母属、根霉属、克拉

维酵母属（Clavispora）、威克汉姆酵母属、地霉属、

毕赤酵母属、毛霉属8个真菌属。在FTQ组克拉维酵母

属占绝对优势，CZQ组中酵母属占绝对优势，克拉维

酵母属和糖酵母属也属于优势菌，PDQ组真菌演化比

较复杂，酵母属、糖酵母属、根霉、威克汉姆酵母属等

属于优势菌。酒药中的优势真菌属主要有酵母属、糖酵

母属[34]、根霉属和威克汉姆酵母属等[35]，酵母在黄酒的

初始发酵阶段起着关键的作用，酵母利用原材料中的糖

分发酵产生乙醇和二氧化碳等，并产生各种各样的代谢

副产物如酯类、醛类和有机酸等挥发性物质，协调了黄

酒的感官属性[36]。根霉常见于各种淀粉类发酵基质中，

可以将淀粉分解为葡萄糖，进而产生乙醇、乳酸等各种

风味物质，对黄酒的风味形成具有一定贡献[37]。与酿酒

酵母比较，非酿酒酵母（如威克汉姆酵母属、毕赤酵母

属、汉逊酵母属）在发酵过程中可以分泌多种酶（β-糖

苷酶、酯酶等），大大增加化合物的种类和含量，对果

酒的口感和风味复杂性产生积极影响[38]。威克汉姆酵母是

黄酒酒曲中常见的一种非酿酒酵母，具有酯酶活性高的特

点，与酿酒酵母共发酵可以改善米酒的营养和风味 [39]。

而汉逊酵母属具有高β-葡萄糖苷酶和酯酶活性，在葡萄

酒发酵过程中有助于乙酸盐酯和芳香族化合物的形成。

2.4 米酒发酵过程中微生物群落与挥发性风味化合物的

相关性分析

为了确定米酒发酵过程中微生物群落与特定风味

化合物生产之间的关系，选取差异微生物属和核心菌群

的相对丰度值与挥发性化合物的相对含量进行相关分

析，计算菌属与挥发性风味物质间的Spearman相关性系

数（r），选择|r|＞0.8且P＜0.01作为有效网络连接并绘

图，结果见图7。
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图 7 米酒发酵过程中微生物与挥发性风味物质相关性分析
Fig. 7 Correlation analysis between microorganisms and volatile flavor 

compounds during rice wine fermentation

在黄酒微生物群落中，乳酸菌是风味物质形成的关

键功能菌群 [40-41]。由图7可知，在细菌群落中，乳球菌

属与棕榈酸乙酯、肉豆蔻酸乙酯、异戊酸、2-异丁基噻

唑、己酸丁酯等的合成呈极显著正相关（P＜0.01），

这与Liu Kunyi等[9]在咖啡花黄酒发酵体系中观察到的乳

球菌与上述乙酯类物质的正相关性结果高度一致。葡

糖杆菌属与3-甲基丁醇、戊酸、辛酸等挥发性风味成

分的形成呈极显著正相关（P＜0.01），葡糖杆菌属作

为贵州西北部传统酒曲及部分葡萄酒发酵体系中的优

势菌属，已被证实与多种挥发性风味物质的合成密切 

相关[19,42]。此外粘液乳杆菌属作为常见益生菌，广泛应用

于乳制品及发酵蔬菜制品中，已有研究表明其可导致酸

奶中14种挥发性风味成分含量降低[43]；本研究发现，粘

液乳杆菌属仅与癸酸乙酯呈极显著正相关（P＜0.01），

而与苯乙酸乙酯、肉豆蔻酸、庚酸、棕榈油酸、棕榈油

酸乙酯等挥发性风味成分呈极显著负相关（P＜0.01）。

在真菌群落中，毛霉属和酵母属均与2-苯乙醇呈

极显著正相关（P＜0.01），并与多种有机酸（如异戊

酸、月桂酸等）呈极显著负相关（P＜0.01），可能与

其在发酵过程中的生物脱酸有关[44]。而汉逊酵母属与戊

酸和异戊酸均呈极显著正相关（P＜0.01），可能与其

在黄酒发酵中通过增加短链脂肪酸的浓度增强黄酒的

风味有关[45]。Yan Yingyin等[44]研究发现，威克汉姆酵

母属在黄酒发酵中对乙醇和酯类的形成有重要作用，与

本研究威克汉姆酵母属和己酸乙酯等呈极显著正相关 

（P＜0.01）相同。

在挥发性风味物质方面，戊酸与多种微生物如葡

糖杆菌属、马赛菌属、类芽孢杆菌属、魏斯氏菌属、汉

逊酵母属、柯达酵母属、毕赤酵母属等呈极显著正相关 
（P＜0.01），异戊酸与汉逊酵母属、乳球菌属等呈极显

著正相关（P＜0.01），可能与短链脂肪酸在微生物互作

中起重要作用有关[46]。

3 结 论

本研究采用HS-SPME-GC-MS联用技术，并结合高

通量测序方法，对3种不同米酒生产酒曲发酵酒醪的挥发

性风味物质及微生物群落结构进行研究，并分析其相关

性。共检出62种挥发性风味物质，包括酯类20种、酸类 

16种、醇类11种等。通过PCA确定10种关键差异风味

成分，其中苯甲醛、香橙烯等在P D Q组含量较高，

2,3-丁二醇等在CZQ组含量较高，亚油酸乙酯等在FTQ
组含量较高。采用高通量测序技术对江西米酒酿造群

落结构研究发现，10种核心细菌菌群中，乳球菌属在

CZQ组、FTQ组，乳植杆菌属、明串珠菌属等在PDQ
组中占优势；8种核心真菌菌群中，酵母属在CZQ组，

酵母属及糖酵母属在PDQ组，克拉维酵母属在FTQ组

占绝对优势。采用随机森林算法对不同酒曲的微生物

菌属解析回归分析，共筛选出葡糖杆菌属、魏斯氏菌

属等12个细菌属和糖酵母属、毕赤酵母属等9个真菌

属作为区分不同酒曲发酵样品的生物标志物。相关性

分析证实乳球菌属与乙酯类物质合成、葡糖杆菌属与

高级醇生成、毛霉属与2-苯乙醇代谢呈极显著正相关 

（P＜0.01），而戊酸和异戊酸等短链脂肪酸的形成也与

葡糖杆菌属、魏斯氏菌属、汉逊酵母属等多种微生物具有

极显著正相关（P＜0.01）。本研究结果为传统米酒通过

定向微生物筛选实现风味精准调控提供了新思路，也为黄

酒产业从经验酿造向科学控制转型奠定理论基础。
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