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浓香型白酒窖底泥和窖壁泥理化、细菌
结构和风味成分的差异及相关性分析

代良超，刘 丹，杨岱霖，邹永芳，文 静*
（舍得酒业股份有限公司，四川 遂宁  629000）

摘  要：为揭示窖底泥和窖壁泥对浓香型白酒品质的影响，采用常规检测方法、高通量测序技术分析窖底泥和

窖壁泥的理化指标、细菌群落结构，采用气相色谱分析其酿造原酒中的挥发性风味物质，并对其进行相关性分

析。结果表明，窖底泥pH值（6.53）与铵态氮含量（944.13 mg/kg）均显著高于窖壁泥（5.98、849.19 mg/kg）；

还原糖含量（310.40 mg/kg）显著低于窖壁泥（493.60 mg/kg）（P＜0.05）。窖底泥和窖壁泥共检出3个优势细菌

门、12个优势细菌属（相对丰度＞1%)，其中，窖底泥特有优势菌属为氢孢菌属（Hydrogenispora）与热粪杆菌属

（Caldicoprobacter）；窖壁泥特有优势菌属为梭菌属12（Clostridium_sensu_stricto_12）。从窖底糟原酒中检出挥发

性风味物质199种，其主体酯类物质及己酸等风味物质含量高于窖壁糟原酒。相关性分析表明，窖底泥与腐殖质及有

效磷呈显著相关（P＜0.05），窖壁泥与铵态氮呈显著正相关（P＜0.05）；Clostridium_sensu_stricto_12、产己酸菌属

（Caproiciproducens）与己酸乙酯等的合成密切相关，高级脂肪酸乙酯与有效磷相关性最强。本研究为窖池养护提供

理论参考。
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Differences and Correlation Analysis of Physicochemical Property, Bacterial Community Structure and  
Flavor Components Between Bottom and Wall Pit Muds of Strong-Flavor Baijiu

DAI Liangchao, LIU Dan, YANG Dailin, ZOU Yongfang, WEN Jing*

(Shede Spirits Co. Ltd., Suining    629000, China)

Abstract: To elucidated the influence of bottom and wall pit muds on the quality for strong-flavor (Nongxiangxing) 
Baijiu, the physicochemical indicators and bacterial community structures of bottom and wall pit muds were determined 
by conventional detection methods and high-throughput sequencing technology. The volatile flavor compounds in 
the base liquor brewed from corresponding pit mud were determined by gas chromatography, followed by correlation 
analysis. The results showed that the pH (6.53) and ammonium nitrogen content (944.13 mg/kg) of bottom pit mud were 
significantly higher than those of wall pit mud (pH 5.98, ammonium nitrogen: 849.19 mg/kg) (P < 0.05). Conversely, the 
reducing sugar content of bottom pit mud (310.40 mg/kg) was significantly lower than that of wall pit mud (493.60 mg/kg)  
(P < 0.05). In bottom and wall pit muds, a total of three dominant bacterial phyla and 12 dominant bacterial genera (relative 
abundance > 1%) were detected. Among these, the dominant genera unique to bottom pit mud were Hydrogenispora 
and Caldicoprobacter, while the dominant genus unique to wall pit mud was Clostridium_sensu_stricto_12. A total of 
199 volatile flavor substances were detected in the base liquor from bottom pit mud fermented grains, and the content of 
its main ester substances and flavor substances such as caproic acid is higher than that of the base liquor from wall pit mud 
fermented grains. Correlation analysis indicates that the bottom pit mud is significantly correlated with humus and available 
phosphorus (P < 0.05). The wall pit mud was significantly positively correlated with ammonium nitrogen (P < 0.05). The 
synthesis of Clostridium_sensu_stricto_12 and Caproiciproducens were closely associated with the synthesis of ethyl 
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hexanoate, and higher fatty acid ethyl esters had the strongest correlation with available phosphorus. This study provided a 

theoretical reference for the maintenance of fermentation pits.
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ester; correlation analysis
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1  材料与方法

1.1  材料与试剂

20年窖池的窖泥及对应糟层原酒采自四川省某浓

香型白酒企业。其取样示意图见图1，窖泥位置分别包

括窖池底部及窖壁，采用5点取样法，以窖壁和窖底为

平面，将窖壁对角线的中点作为中心采样点，对角线上

距离中心点1/2处作为样点，每个样点分别采集100 g，
进行混合后作为窖底泥样，共取5口不同的窖池，标记

为BM1、BM2、BM3、BM4、BM5；窖壁按相同方法

采样，标记为WM1、WM2、WM3、WM4、WM5。取

窖底酒醅蒸馏综合酒样（乙醇体积分数60.5%）作为窖

底糟原酒，标记为BL1、BL2、BL3、BL4、BL5；与窖

壁采样点相同高度的窖壁酒醅混合后蒸馏作为窖壁糟原

酒，标记为WL1、WL2、WL3、WL4、WL5。

1/2

1/2

图 1  取样示意图
Fig. 1    Sampling schematic diagram

葡萄糖、酒石酸钾钠、重铬酸钾（均为分析

纯）  西陇科学股份有限公司；苯酚、硫酸汞（均为分

析纯）  上海麦克林生化科技有限公司；亚硫酸氢钠

（分析纯）  上海易恩化学技术有限公司；氯化钠（分

析纯）  成都金山化学试剂有限公司；磷酸二氢钾（分

析纯）  成都科龙化工试剂厂；四水合钼酸铵、碘化钾

浓香型白酒是以泥窖为发酵容器，采用续糟配

料、多菌密闭共酵工艺酿制而成的蒸馏酒，因其窖香

浓郁、绵甜爽净、余味悠长等而广受欢迎，产量与销

量约占白酒总体的70%以上 [1]。泥窖发酵是浓香型白

酒生产最典型的工艺特征，赋予浓香型白酒独特的风

味。因此，窖泥品质是影响浓香型白酒品质的核心要

素，其中，pH值以及腐殖质、有效磷、铵态氮含量等

直接影响微生物的生长，进而影响酿造过程中风味物

质的合成[2-3]。

揭示窖池微生态因子对酒体风味的塑造与调控

机制具有重要意义。窖池作为一个复杂的微生态系

统，其不同位置下微生态环境的不同导致了质量指标

（pH值、酸度、养分）及微生物群落结构的差异，

进而影响酒体品质及风味 [4-5]。曾波等 [6]对窖底泥及窖

壁泥的理化指标和细菌群落进行分析，结果表明，窖

底泥及窖壁泥理化指标与微生物群落存在空间差异，

其中pH值对窖底泥中细菌群落影响最大，氢孢菌属

（Hydrogenispora）是窖底泥的标志性菌属，参与酸

代谢的酶在窖壁泥中的相对丰度更高。肖琴等[7]研究表

明，5年窖泥原核微生物多样性总体上高于10年和20年
窖泥，且不同空间位置窖泥的微生物多样性有较大区

别。目前，关于浓香型白酒研究集中于窖泥窖龄、窖

泥理化及微生物群落等方面，鲜见窖泥对原酒风味影

响的研究报道。

本研究采用常规检测方法及高通量测序技术分析

窖底泥、窖壁泥的理化指标、细菌群落结构，并采用

气相色谱（gas chromatography，GC）分析其酿造原

酒中的挥发性风味物质，并对窖泥理化指标、微生物

群落与原酒挥发性风味成分进行相关性分析，旨在为

窖泥功能菌筛选、窖池养护和白酒生产提供理论基础

及技术支撑。
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（均为分析纯）  广东光华科技股份有限公司；己酸、

己酸乙酯、乙酸乙酯、乳酸乙酯、乙酸正丁酯等标准品

（均为色谱纯）  阿拉丁试剂（上海）有限公司；乙醇

（色谱纯）  成都市科隆化学品有限公司。E.Z.N.A.® 
土壤 D N A 提取试剂盒   上海晶诺生物科技有限 
公司。

1.2  仪器与设备

ME204T分析天平  梅特勒托利多（上海）有限公

司；8890 GC仪  安捷伦科技（中国）公司；UV-2400
紫外分光光度计  上海美谱达仪器有限公司；Centrisart 
A - 1 4 C - 1 E U高速冷冻离心机   赛多利斯科学仪器 
（北京）有限公司；PHS-3C pH计  上海仪电科学仪器

股份有限公司；T100聚合酶链式反应（polymerase chain 
reaction，PCR）仪、PowerPac Basic电泳仪  美国Bio-Rad 
公司；NanoDrop One超微量分光光度计  美国赛默飞世

尔科技公司。

1.3  方法

1.3.1  窖泥理化指标检测   
采用窖泥鲜样测定pH值、水分含量、铵态氮含量、

还原糖含量。pH值采用pH计测定[8]；水分含量采用重量

法测定[9]；铵态氮含量采用纳氏试剂比色法测定[6]；还原

糖含量采用3,5-二硝基水杨酸比色法测定。

将窖泥鲜样平铺后置于通风干燥处放置7 d自然风

干，研磨成粉（100目）后用于测定腐殖质含量、有效磷

含量。腐殖质含量采用油浴法测定[10]；有效磷含量采用

氟化铵-盐酸比色法测定[11]。

1.3.2  窖泥总DNA提取、PCR扩增和高通量测序

使用土壤 D N A 提取试剂盒提取窖泥微生物总

DNA，采用超微量分光光度计测定DNA浓度和纯度，

通过1 %琼脂糖凝胶电泳检测D N A提取质量。选择

338F（5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′）和806R
（5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）对16S rRNA
基因的V3～V4可变区进行扩增，PCR扩增体系及条件

参考曾波等[6]方法。利用2%琼脂糖凝胶电泳检测PCR产

物后，将PCR产物送至上海美吉生物技术有限公司使用

Illumina MiSeq平台进行测序分析。

1.3.3  原酒风味成分检测

原酒风味成分采用GC仪分析。

样品预处理：准确吸取1.0 mL酒样，加入100 μL内
标混合溶液（乙酸正戊酯、2-乙基丁酸、叔戊醇质量浓

度均为1.5 g/L），待测。

GC条件：DB-WAX-UI毛细管色谱柱（30  m× 
0.25 mm，0.25 µm），进样口温度240 ℃，进样量1 μL，
分流比30∶1，载气为高纯度N2，N2流量为1 mL/min， 

氢气流量30 mL/min，空气流量400 mL/min。升温程序为

初始温度35 ℃，保持3 min，以6 ℃/min升温至150 ℃，

再以8 ℃/min升温至210 ℃，保持10 min，后运行至

240 ℃保持10 min，采用氢火焰离子化检测器，检测器温

度250 ℃。

定性定量分析：采用保留时间定性，采用内标法

定量。

1.4  数据分析

原始序列经Trimmomatic软件完成质控后，通过

FLASH软件拼接。基于97%的序列相似度进行操作分类

单元（operational taxonomic unit，OTU）聚类分析，并

筛除单序列和嵌合体。利用RDP classifier对每条有效序

列进行物种分类注释及Silva数据库（SSU123）比对。

结果以x±s的形式表示，采用Excel 2019处理数据， 
R v3.6.3绘图。

2  结果与分析

2.1  不同窖泥理化指标分析

2.1.1  窖底泥及窖壁泥理化指标分析

由图 2可知，窖底泥和窖壁泥的 p H值、铵态氮

和还原糖含量差异显著（P＜0.05）。窖底泥的pH值

（6.53）与铵态氮含量（944.13 mg /kg）均显著高于

窖壁泥的pH值与铵态氮含量（5.98、849.19 mg/kg） 
（P＜0.05）。该结果与张明珠等[12]研究的池底泥pH值及

铵态氮含量大于窖壁泥的结果一致。而窖底泥的还原糖

含量（310.40 mg/kg）显著低于窖壁泥（493.60 mg/kg） 
（P＜0.05），这与吴浪涛[13]的研究结果一致。窖底泥

和窖壁泥的水分质量分数（52.78%、52.16%）、腐殖质

质量分数（15.85%、14.38%）及有效磷含量（560.31、
580.04 mg/kg）无显著差异（P＞0.05）。
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图 2  窖底泥和窖壁泥理化指标

Fig. 2    Physicochemical indicators of bottom and wall pit muds

2.1.2  基于理化指标窖泥样品主成分分析（principal 

component analysis，PCA）

通过成分矩阵对指标的代表性进行判断，设定载

荷值大于0.6为具有高度的代表性与解释力[14-15]。窖泥理

化指标的载荷值均大于0.6，表明预选指标对PC具有高

度的代表性，无需剔除。基于理化指标对不同窖泥样

品进行PCA。由图3可知，PC1、PC2方差贡献率分别为

33.17%、32.35%，累计方差贡献率大于65%，能解释原

始数据的变异性[16-17]。窖底泥的理化指标均在坐标轴的 

第2、3象限，而窖壁泥理化指标主要集中第1、4象限，因

此不同位置的理化指标存在整体差异。因此，通过PCA可

有效区分窖底泥和窖壁泥样品。
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图 3  基于理化指标不同窖泥样品PCA得分图
Fig. 3    Principal component analysis (PCA) score plot of different pit 

mud samples based on physicochemical indexes

2.2  不同窖泥细菌群落结构分析

2.2.1  窖底泥及窖壁泥细菌群落结构分析

将窖泥细菌群落序列进行OTU物种注释，检出51个
门、924个属。选取排名前7的门及排名前30的细菌属进行

分析（“其他”表示排名靠后的门或属）。由图4a可知，

窖壁泥、窖底泥共检出3个优势菌门（平均相对丰度＞ 

1%），其中，窖底泥、窖壁泥中共有优势菌门为厚壁菌

门（Firmicutes）及放线菌门（Actinobacteriota）。而拟

杆菌门（Bacteroidota）则为窖底泥所特有，其平均相对

丰度为1.85%。
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图 4  基于门水平（a）及属水平（b）不同窖泥样品细菌群落结构分析
Fig. 4    Analysis of bacterial community structure in different pit mud 

samples at phylum (a) and genus (b) levels
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以己酸为主，直接参与窖池内己酸乙酯的合成，对浓香

型白酒典型风格的形成具有关键作用[27]。

2.2.2  窖底泥与窖壁泥差异细菌菌群分析

为明确窖底泥与窖壁泥细菌群落的组间差异，

基于群落相对丰度进行严格的统计假设检验。由图5
可知，窖底泥与窖壁泥在主要菌属相对丰度上呈现出

显著差异。窖底泥中，梭菌属12（Clostridium_sensu_ 
s t r ic to_12）的平均相对丰度为0.68%，极显著低于

窖壁泥（3 .13%）（P＜0 .01）。此外，窖底泥中的

氨基酸杆菌属（Aminobacterium，0.12%）、产己酸

菌属（Caproiciproducens，2.71%）以及共养单胞菌

属（Syn t rophomonas，0 .26%）亦均显著低于窖壁

泥（P＜0 . 0 5），其在窖壁泥中的平均丰度分别达

0.86%、8.18%和0.59%。与之相反，沉积物杆菌属

（Sediment ibac ter）在窖底泥中的平均相对丰度为

0.75%，极显著高于窖壁泥（0.22%）（P＜0.01）；

发酵单胞菌属（Fermentimonas）在窖底泥中的丰度为

0.07%，亦显著高于窖壁泥（0.01%）（P＜0.05）。这些

相对丰度差异显著的菌属构成了区分窖壁与窖底泥细菌

群落的关键生物标志物。
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Caproiciproducens

Sedimentibacter

Clostridium_sensu_
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*.差异显著（P＜0.05），**.差异极显著（P＜0.01）。

图 5  窖底泥及窖壁泥样品中差异细菌属Stamp图
Fig. 5    Stamp diagram of differential bacterial genera in bottom and 

wall pit mud samples

梭菌属12（Clostridium_sensu_stricto_12）及产己

酸菌属（Caproiciproducens）是窖壁泥中的常见菌属之

一，可产生丁酸、己酸等有机酸，是生成酯类物质的重

要前体[28]。共养单胞菌属（Syntrophomonas）会产生多

种挥发性酸及直链醇[29]，这些物质可能与形成白酒中醇

厚感、复杂香气的重要前体物质有关。共养单胞菌属

（Syntrophomonas）及发酵单胞菌属（Fermentimonas）
与乙酸、丁酸等产生有关[30-31]。综上，这些微生物均有

利于合成己酸等短链脂肪酸，为白酒关键风味物质的生

厚壁菌门（Firmicutes）是窖底泥与窖壁泥的绝对优

势菌门（平均相对丰度均大于70.96%），Firmicutes包括

芽孢杆菌属（Bacillus）、乳杆菌属（Lactobacillus）、乳

球菌属（Lactococcus）及梭菌属（Clostridium）等，为

窖泥中常见的细菌群落[18]。其次，优势细菌门为放线菌

门（Actinobacteriota），其在窖底泥、窖壁泥中的平均相

对丰度分别为9.24%、1.96%。Actinobacteriota普遍分布

于土壤中，为窖池中常见的细菌群落[19]。窖底泥中特有

的优势菌门为拟杆菌门（Bacteroidota，1.85%），有研究

指出，Bacteroidota为窖底泥微生物群落中的优势菌门，

能将Fe3＋转化成Fe2＋，从而使得窖泥颜色灰白青，出现老

熟特征[20-21]。

由图4b可知，窖壁泥与窖底泥中共检出12个优势

细菌属（平均相对丰度＞1%），窖底泥优势细菌属

有7个，分别为乳杆菌属（Lactobacillus，49.40%）、

丙酸杆菌属（Propionibacterium，8.34%）、片球菌属

（Pediococcus，6.91%）、氢孢菌属（Hydrogenispora，
3.26%）、产己酸菌属（Caproiciproducens，2.71%）、

肠球菌属（E n t e ro c o c c u s，1 . 4 6 %）及热粪杆菌属

（Caldicoprobacter，1.15%）。窖壁泥的优势细菌属

有9个，分别为乳杆菌属（Lactobacillus，56.70%）、

产己酸菌属（Caproiciproducens，8.18%）、片球菌属

（Pediococcus，7.16%）、肠球菌属（Enterococcus，
2.35%）、梭菌属12（Clostridium_sensu_stricto_12，
3.13%）、丙酸杆菌属（Propionibacterium，1.61%）

及norank_f_Caloramatoraceae（1.41%）等。其中，

窖壁泥和窖底泥共有的优势细菌属包括乳杆菌属

（Lactobacillus）、肠球菌属（Enterococcus）、产己酸

菌属（Caproiciproducens）和片球菌属（Pediococcus）。

其原因可能是，乳杆菌属和片球菌属具有较强的乳

酸发酵能力，能够适应窖池中富含营养且微氧的

特殊生态环境，并通过快速产酸降低环境 p H值， 
从而抑制其他竞争性微生物的生长，成为数量上的优

势类群 [22-23]。肠球菌属不仅参与酯类等风味物质的合

成，还可能产生4-甲基苯酚等代谢产物，可在一定程

度上促进窖泥老熟和品质提升 [24]。产己酸菌属则在生

态功能上表现出明显的代谢依赖性，其以乳酸菌代谢

产生的乳酸以及窖内积累的乙醇为底物，在严格的厌

氧条件下合成己酸，为己酸乙酯等关键风味物质提供 
前体[25]。

此外，不同窖池窖泥位置也富集了各自特有的微生物

类群。窖底泥特有的优势菌属为氢孢菌属（Hydrogenispora） 
和热粪杆菌属（Caldicoprobacter），二者均属于梭菌

纲，在复杂有机物降解和风味代谢中发挥重要作用，有

助于提升白酒风味复杂性[26]。窖壁泥特有的优势菌属为

梭菌属12（Clostridium_sensu_stricto_12），其代谢产物



162                                     China Brewing                                            ·研究报告·2026, Vol.45, No.06

成提供前体。而窖壁泥中菌群更侧重风味前体物质的合

成与转化。

2.3  不同原酒挥发性风味物质分析

2.3.1  窖底糟与窖壁糟原酒的挥发性风味成分分析

由图6可知，不同窖池位置的原酒挥发性风味成分

的组成较为一致，主要包括酯类、醇类、酸类、醛类及

酮类。窖底糟、窖壁糟原酒分别共检测出199、189种 
挥发性风味物质，其中，窖底糟原酒中分别检出酯类

69种、醇类53种、酸类45种、醛类14种、酮类14种及

其他类4种，窖壁糟原酒中分别检出酯类63种、醇类 
53种、酸类42种、醛类15种、酮类12种及其他类4种。

窖底糟原酒中酯类（16.79 g/L）、醇类（9.91 g/L）、 
酸类（3.89 g/L）及酮类（0.43 g/L）物质的总含量均高

于窖壁糟原酒（分别为10.48、3.16 、2.16、0.29 g/L）。 
而窖底糟原酒中醛类物质质量浓度（0.49 g/L）低于窖

壁泥（0.79 g/L）。综上所述，窖底糟原酒检出的挥发

性风味物质种类更丰富，酯类、醇类、酸类及酮类物质

含量较高。
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图 6  窖底糟与窖壁糟原酒的挥发性风味成分种类（a）及含量（b）
Fig. 6    Types (a) and contents (b) of volatile flavor compounds in base 

liquor from bottom and wall pit mud fermented grains

对2种样品共有且含量较高的前27种挥发性风味物质

进行分析，结果见图7。己酸乙酯、乙酸乙酯、丁酸乙酯

及乳酸乙酯是浓香型白酒中的主体酯类物质，以己酸乙

酯的浓郁窖香为主体，乙酸乙酯及丁酸乙酯的果香为衬

托，再由乳酸乙酯的绵甜进行融合与平衡，从而对白酒

风味呈现主要贡献[32-33]。窖底糟原酒中己酸乙酯、乙酸

乙酯、丁酸乙酯、乳酸乙酯、己酸丁酯、癸酸乙酯的平

均质量浓度分别为2.851 4、1.208 3、0.266 6、0.833 4、
0.024 6 g/L及0.002 1 g/L，分别是窖壁糟原酒的2.03、
1.08、3.67、2.60、4.65倍及1.55倍。
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图 7  窖底糟与窖壁糟原酒的挥发性风味成分含量热图
Fig. 7    Heatmap of volatile flavor compound content in base liquor from  

bottom and wall pit mud fermented grains

窖底糟原酒中的棕榈酸乙酯、油酸乙酯、亚油酸乙

酯质量浓度分别为0.033 3、0.016 9、0.048 1 g/L，低于

窖壁糟原酒。脂肪酸是白酒中重要的呈香物质，同时，

适量的脂肪酸能为使得白酒口感更加协调，并烘托主

题香[34]。窖底糟原酒中的己酸、乙酸、丙酸、丁酸、异 
丁酸、戊酸、异戊酸质量浓度分别为0.205 7、0.350 1、
0.005 9、0.183 6、0.003 0、0.022 1、0.003 2 g/L，分别是窖

壁糟原酒的2.92、1.27、1.56、2.70、1.83、2.35、1.56倍。

而窖底糟原酒中的辛酸质量浓度（0.001 5 g/L）低于窖壁

糟原酒。

适量的高级醇对于白酒厚重感、饮后适感等具有

重要影响[35]。窖底糟原酒中正丙醇、正丁醇、仲丁醇、

异丁醇、正戊醇、仲戊醇、正己醇及β-苯乙醇的质量浓

度分别为0.781 2、0.841 5、0.082 0、0.035 7、0.013 8、
0.046 5 g/L、0.046 5 g/L及0.002 88 g/L，分别是窖壁糟

原酒的4.33、4.95、3.33、1.02、2.22、2.81、1.69倍及

1.73倍。

综上，窖底糟原酒中主要挥发性风味成分含量更

高，尤其体现在主体酯类及己酸等特征性风味物质上，

酒质相对更优。该研究结果与张朝正等 [ 36 ]研究结论

一致。

2.3.2  基于挥发性风味物质不同原酒样品PCA
为进一步对窖底糟与窖壁糟原酒的前27种挥发性

风味成分进行PCA，结果见图8。PC1方差贡献率为

49.84%，PC2方差贡献率为35.65%，累计方差贡献率

为85.49%，说明前2个PC涵盖了27个挥发性风味成分中

的85.49%的数据信息，能够很好地代表浓香型白酒的
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主要挥发性风味成分信息。窖底糟原酒样品主要分布

在PC1负轴、PC2中轴附近区域；窖壁糟原酒样品集中

在PC1正轴区域。除WL5外，2个样本的分布区域无重

叠。因此，通过PCA可有效区分2组样品。
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图 8  基于挥发性风味物质窖底糟与窖壁糟原酒PCA得分图
Fig. 8    PCA score plot of base liquor from bottom and wall pit mud 

fermented grains based on volatile flavor compounds

2.4  不同位置窖泥理化-微生物-原酒风味物质相关性

分析

2.4.1  细菌菌群与理化指标的相关性分析

本研究采用Mantel检验分析窖壁泥与窖底泥理化

因子距离矩阵间的相关性，结果见图9。相关性强度依

据Mantel’s r值的绝对值进行划分：|r|＞0.3为强相关， 
0.1＜|r|≤0.3为中等至强相关。结果表明，窖底泥与腐殖

质及有效磷呈现显著正相关（P＜0.05）。窖壁泥与铵态

氮呈现显著正相关（P＜0.05），其次，与腐殖质呈现极

显著负相关（P＜0.01）。窖底泥形成了一个以腐殖质和

磷营养为特征的微环境，而窖壁泥以氮代谢为特征的微

环境。
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图 9  不同窖泥样品理化因子Mantel检验
Fig. 9    Mantle test for physicochemical factors of different pit mud samples

通过冗余分析（redundancy analysis，RDA）进

一步探究理化因子与差异细菌菌群群落结构之间的相

关性。由图10可知，腐殖质、pH值及有效磷与窖底泥

样品的细菌群落结构呈正相关。还原糖、水分与铵态

氮与窖壁泥样品的细菌群落结构呈正相关。此外，腐

殖质、pH值与Fermentimonas与Sedimentibacter呈正相

关。Sedimentibacter是浓香型白酒窖泥中的优势菌属之

一；Fermentimonas作为腐生菌，可能以腐殖质作为碳

源 [37]。腐殖质通常具有调节窖泥pH值的作用，其在老

窖池中的积累有助于维持适宜的窖泥pH值，从而塑造

稳定的窖池微生态环境[38]。铵态氮与Clostridium_sensu_

stricto_12与Caproiciproducens呈正相关，还原糖含量与

Aminobacterium与Syntrophaceticus呈正相关，水分含量与

Aminobacterium具有较强正相关。综上，腐殖质、pH值

与窖底泥细菌群落结构具有相关性，而铵态氮、还原糖

与窖壁泥细菌群落结构具有一定的相关性。
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图 10  理化因子与差异细菌菌群相关性分析

Fig. 10    Correlation analysis between physicochemical factors and 
differential bacterial flora

2.4.2  主要微生物群落与挥发性风味成分的相关性网络

分析

选取相对丰度排名前27的原酒挥发性风味物质与

属水平相对丰度排名前30的细菌属，基于Spearman相

关性算法（ |r |＞0.6且P＜0.05）进行微生物共现网络

分析。由图11可知，Caproiciproducens和Clostridium_

sensu_stricto_12与己酸乙酯等物质相关性最强。其中，

Caproiciproducens主要与酯类物质（如己酸乙酯、丁酸

己酯、乳酸乙酯）和醇类物质（如正己醇、异丁醇、正

戊醇）呈显著正相关，与己酸也呈正相关。Clostridium_

sensu_stricto_12与己酸乙酯、乳酸乙酯、辛酸、正丙

醇等呈显著正相关。Caproiciproducens和Clostridium

（包含Clostridium_sensu_stricto_12）是窖泥中常见的

细菌，也是其核心功能微生物 [39]。张会敏等 [31]研究表

明，Caproiciproducens是浓香型白酒窖泥的优势菌属

之一；王依文等 [37]研究证实Caproiciproducens主要与

酯类物质和己酸呈正相关；毛凤娇等 [40]的研究表明，

Clostridium_sensu_stricto_12与己酸乙酯等呈正相关。此

外，Clostridium_sensu_stricto_12已被证明是己酸的主要

代谢微生物[26]。这与本研究结果一致。
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图 11  相对丰度排名前30的细菌属与挥发性风味成分的相关性网络分析
Fig. 11    Correlation network analysis of the top 30 bacterial genera in 

relative abundance and volatile flavor components

2.4.3  差异细菌菌群和理化因子与高级脂肪酸乙酯的 
相关性分析

浓香型白酒窖底糟原酒中的高级脂肪酸乙酯（主

要包括油酸乙酯、亚油酸乙酯和棕榈酸乙酯）含量普

遍较低，而这些物质是造成低度白酒浑浊的重要因素。

因此，对上述3种高级脂肪酸乙酯与微生物群落结构及

关键理化因子之间的相关性进行分析。0.4＜|r|≤0.6为
弱相关，0.6＜|r|≤0.8为中等相关[23]。由图12可知，在

理化因子方面，有效磷与油酸乙酯（r＝0.761）及亚油

酸乙酯（r＝0.649）呈显著中等正相关（P＜0.05）；

腐殖质则与油酸乙酯（ r＝－0 . 4 9 8）及亚油酸乙酯 
（ r＝－0 . 4 8 0）呈弱负相关。在微生物群落方面，

Sedimentibacter与棕榈酸乙酯（r＝－0.465）及亚油酸乙

酯（r＝－0.513）呈弱负相关；Syntrophaceticus与油酸乙酯

（r＝－0.414）及亚油酸乙酯（r＝－0.405）呈负弱相关；

Fermentimonas与亚油酸乙酯（r＝－0.430）亦呈弱负相

关。综上，有效磷与高级脂肪酸乙酯之间的相关性最强。
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图 12  理化因子及差异细菌菌群与高级脂肪酸乙酯的相关性
Fig. 12    Correlation analysis of physicochemical factors, differential 

bacterial flora and higher fatty acid ethyl esters

3  结 论

本研究系统解析了窖池窖底及窖壁的理化性质、微

生物群落结构及对应糟层的原酒挥发性风味成分的差异，

并对其进行相关性分析。结果表明，窖底泥的pH值与铵

态氮含量显著高于窖壁泥（P＜0.05），窖底泥的还原

糖含量显著低于窖壁泥（P＜0.05）。窖底泥和窖壁泥共

检出3个优势细菌门（相对丰度＞1%）、12个优势细菌

属，其中，窖底泥、窖壁泥特有优势菌属分别为氢孢菌属

（Hydrogenispora）与热粪杆菌属（Caldicoprobacter）、

梭菌属12（Clostridium_sensu_stricto_12）。窖底糟、窖壁

糟原酒中挥发性风味物质分别检出199种、189种，其主体

酯类物质及己酸等风味物质含量在窖底糟原酒中较高。窖

底泥与腐殖质及有效磷呈显著相关，窖壁泥与铵态氮呈

显著正相关（P＜0.05）；Clostridium_sensu_stricto_12、
Caproicproducens与己酸乙酯等的合成密切相关，高级脂

肪酸乙酯与有效磷相关性最强。综上，本研究揭示了窖

池窖底泥和窖壁泥的“理化因子-功能微生物”之间相关

性，为浓香型白酒窖池微生态调控及白酒的品质提升提供

了理论依据及技术支撑。
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