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广西小曲微生物群落与理化指标相关性分析
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摘要：［目的］优化广西米香型白酒酿造曲种。［方法］利用高通量测序技术对广西 4 个米香型白酒小曲的微生物群落进

行分析，采用常规法测定小曲的理化指标，探究微生物群落结构和理化特性之间的相关性。［结果］4 种小曲中共检测到

2 个优势真菌门和 9 个优势细菌门，优势真菌门分别为子囊菌门和毛霉门；所有小曲中均存在细菌优势门中的厚壁菌门

和变形菌门。各小曲中均存在霉菌，其中小曲 A、B、C 中为根霉属，小曲 D 中为曲霉属和红曲霉属，共同的优势细菌属

为片球菌属和魏斯氏菌属。在理化指标上，小曲 A 的糖化力、液化力和发酵力均最大，小曲 C 的酯化力大于其他小曲。

［结论］优势菌属与理化指标之间存在一定的相关性。
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Abstract: ［［Objective］］ Optimization of Xiaoqu varieties in Guangxi for brewing rice-flavored Baijiu. ［［Methods］］ High-throughput 

sequencing was used to analyze the microbial communities of four Guangxi rice flavored Baijiu Xiaoqu, the physicochemical indexes of 

Xiaoqu were determined by the conventional methods, then the correlation between physicochemical indexes and the microbial communities 

was clarified. ［［Results］］ Two dominant fungal phyla and nine dominant bacterial phyla were detected in four Xiaoqu samples. The dominant 

fungal phyla were Ascomycota and Mucoromycota. As the dominant phyla of bacteria, Firmicutes and Proteobacteria are present in all 

Xiaoqu. Mould was found in all Xiaoqu samples, namely, Rhizopusa was found in Xiaoqu A, B, and C, and Aspergillus and Monascus were 

found in Xiaoqu D. The common dominant bacterial genera are Pediococcus and Weissella. In terms of physicochemical indexes, the 

saccharification power, liquefaction power and fermentation power of Xiaoqu A were all the biggest, while the esterification power of 

Xiaoqu C was greater than that of the other three Xiaoqu. ［［Conclusion］］ There is a certain correlation between relevant microorganisms and 

physicochemical indexes.
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酒曲是白酒酿造的糖化剂、发酵剂和生香剂，含有多

种微生物及其产生的酶，酿造白酒中使用的酒曲主要有

大曲、小曲等［1］。传统小曲一般以高粱、大米、玉米、小麦

等为原料制成，因其体积小而得名，具有糖化力强、制作
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周期短等特点，用其酿造出来的白酒具有一种清雅的香

气和醇甜的口感［2］。酒的品质与酒曲密不可分，酒曲样本

的取样方式、取样地点、贮存时间、生产原料、制曲工艺等

均对小曲发酵剂中微生物的组成有显著影响［3-4］。小曲

发酵剂中微生物群落的多样性和协调性又决定了酒的风

味物质分布［4-5］。

随着生物技术的发展，具有检测速度快、通量大和灵

敏度高等优点的高通量测序技术（HTS）被广泛应用于酒

曲微生物检测等领域［6-7］，而目前白酒酿造小曲的微生物

多样性研究主要集中在四川和湖北等地区。Gou 等［8］研

究了四川小曲样品的微生物多样性，鉴定出的优势细菌

为食窦魏斯氏菌（Weissella cibaria）和路德维希肠杆菌

（Enterobacter ludwigii），优 势 真 菌 为 米 根 霉（Rhizopus 

oryzae）、酿酒酵母（Saccharomyces cerevisiae）以及扣囊复

膜 孢 酵 母（Saccharomycopsis fibuligera）。 Wu 等［9］利 用

HTS 对四川、湖北的小曲进行微生物群落比较，发现四川

彭州小曲的优势真菌为匍枝根霉（Rhizopus stolonifer）和

酿酒酵母（Saccharomyces cerevisiae），优势细菌为食窦魏

斯氏菌（Weissella cibaria）、葡萄球菌（Staphylococcus）和

短稳杆菌（Empedobacter）；四川大竹小曲中优势真菌为酿

酒 酵 母（Saccharomyces cerevisiae）和 芬 尼 克 念 珠 菌

（Candida fennica），优势细菌为食窦魏斯氏菌（Weissella 

cibaria）和葡萄球菌（Staphylococcus）；湖北资源小曲中优

势 真 菌 为 匍 枝 根 霉（Rhizopus stolonifer）、酿 酒 酵 母

（Saccharomyces cerevisiae） 、灰 色 小 克 银 汉 霉

（Cunninghamella bertholletiae），优势细菌为食窦魏斯氏

菌（Weissella cibaria）和短稳杆菌（Empedobacter）。Wang

等［5］利用 HTS 分析了四川、云南、湖北小曲中的微生物多

样性，所有样品中共检出 14 个优势细菌属，分别为草本杆

菌属（Herbaspirillum）、葡萄球菌属（Staphylococcus）、乳酸

菌属（Lactobacillus）、魏斯氏菌属（Weissella）、醋酸杆菌属

（Acetobacter）、假单胞菌属（Pseudomonas）、芽孢杆菌属

（Bacillus）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingobacterium）、克雷伯

菌属（Klebsiella）、窄食单胞菌属（Stentrophomonas）、片球

菌属（Pediococcus）、地芽胞杆菌属（Geobacillus）、肠杆菌

属（Enterobacillus）和 石 单 胞 菌 属（Pelomonas）；检 测 到

5 个优势真菌属为根霉属（Rhizopus）、变形担子菌酵母属

（Apiotrichum）、假 丝 酵 母 属（Candida）、曲 霉 属

（Aspergillus）和毛孢菌属（Trichosporon）。

研究拟采用高通量测序技术，解析广西地区 4 种不同

小曲中微生物群落结构，测定其理化指标并绘制相关性

热图，以期明晰广西小曲曲种的区域间差异，为广西米香

型白酒酿造曲种的优化提供依据。

1　材料与方法
1.1　主要材料与试剂

米香型白酒酿造小曲：分别采自南宁市红土壤食品

加工坊、桂林市平乐县唐风酒饼加工厂、贵港市平南县大

安镇柱满酒饼厂、广西天龙泉酒业有限公司，各小曲均取

自同一批次，生产日期为 2023 年 9 月，分析时样品已分别

于-80 ℃，4 ℃冰箱中贮藏 3 个月；

无水乙醇、氢氧化钠、葡萄糖、碘、碘化钾、硫酸、盐

酸、酒石酸钾钠等：分析纯，上海麦克林生化科技股份有

限公司；

硫酸铜、亚甲基兰：分析纯，上海阿拉丁生化科技股

份有限公司；

亚铁氰化钾：分析纯，上海源叶生物科技有限公司；

无水乙酸钠、冰乙酸：色谱纯，上海源叶生物科技有

限公司；

可溶性淀粉、琼脂糖：生化试剂，北京博美富鑫科技

有限公司；

TGuide S96 DNA 提取试剂盒：天根生化科技（北京）

有限公司；

快速高保真 DNA 聚合酶：北京全式金生物技术有限

公司。

1.2　仪器与设备

瞬时离心机：OSE-MC8 型，天根生化科技（北京）有限

公司；

梯度基因扩增仪：veriti96well9902 型，美国 Applied 

Biosystems公司；

四维旋转混匀仪：BE-1100 型，海门市其林贝尔仪器

制造有限公司；

电子分析天平：ME204E 型，梅特勒—托利多仪器（上

海）有限公司；

恒温水浴锅：DK-98-II 型，天津市泰斯特仪器有限

公司；

去离子水发生器：Milli-Q 型，美国 Millipor公司；

旋涡混合器：XW-80A 型，常州万科仪器有限公司；

落地式低温摇床：INNOVA43R 型，上海巴玖实业有

限公司。

1.3　方法

1.3.1　小曲中 DNA 提取及 PCR 扩增　

（1） DNA 提取：采用 TGuide S96 土壤微生物 DNA 强

力提取试剂盒提取样品中的 DNA。

（2） PCR 扩 增 ： 真 菌 引 物 ITS1F （5'- 

CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3'） 和 ITS2R （5'- 

GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3'）；细菌扩增引物为 338F

（5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3'） 和 806R （5'- 

GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3'），PCR 扩增体系为正

反引物各 0.3 μL，基因组 DNA 5 ng，KOD FX Neo 0.2 μL，

buffer 5 μL，dNTP 2 μL，用双蒸水（ddH2O）补至 10 μL。

（3） PCR 扩增程序：95 ℃ 预变性 5 min；95 ℃ 变性

30 s，50 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 40 s，共 25 个循环；72 ℃再

延伸 7 min。用 1.8% 的琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 扩增产

物，根据电泳结果用 ImageJ 软件定量，文库通过 Qsep-400
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方法进行质检，并使用 Illumina novaseq6000 平台测序。

1.3.2　小曲理化指标测定　

（1） 水分含量、液化力：参考 QB/T 4257—2011。

（2） 糖化力、发酵力：参考江威等［10］的方法。

（3） 酯化力：参考刘小改等［11］的方法。

1.4　数据处理

使用 QIIME2 2020.6 软件中的 dada2 方法对测序所得

的真菌和细菌序列进行去噪，将相似性≥97% 的序列归

为 1 个操作分类单元（OTU）。利用 Origin 2021 等统计软

件对理化指标数据进行处理，使用 python2 软件绘制物种

分布图、主成分分析图等，利用 SPSS Statistics 26.0 计算微

生物与理化指标之间的 Spearman 相关系数，使用 Origin 

2021 软件绘制微生物和理化指标的相关性热图。

2　结果与分析
2.1　微生物多样性

2.1.1　测序结果及 α-多样性分析　由表 1 可知，4 种小曲

优化后共得到 578 823 条有效真菌序列和 495 770 条有效

细菌序列。物种 α-多样性主要反映了样品中的物种丰度

及物种多样性，其衡量指标主要包括 Shannon、Chao1、

ACE、Simpson 等指数。其中，Shannon 指数和 Simpson 指

数值越高，代表群落多样性越高；Chao1 指数和 ACE 指数

值越高，代表物种丰度越大［12］。4 种小曲真菌 α-多样性分

析结果中，Shannon 指数最高的为小曲 A；Chao1 指数和

ACE 指数最高的为小曲 C；细菌 α -多样性分析结果中，

Shannon 指数、Chao1 指数和 ACE 指数最高的均为小曲 B。

说明小曲 A 的真菌群落多样性最高，小曲 C 的真菌物种丰

度最高，小曲 B 的细菌群落多样性和细菌物种丰度均最

高。 Coverage 数值表示样本序列覆盖率，所有样品的

Coverage 指数均为 1.000 0，表明样品序列被完全测出，各

样品的测序结果可靠［4］。各样品中真菌和细菌菌群的

Shannon 指数曲线如图 1 所示，随着测序深度的增加，各样

品曲线趋于平稳，表明测序量充足，测序数据合理［13］。

2.1.2　基于 OTU 的 Venn 图分析　Venn 图可以展示样品

之间共有 OTU 以及特有 OTU 数，直观地表现出样品间

OTU 的重合情况，有利于比较样品间 OTU 组成的异同，

并可以反映样品组中的微生物多样性［14］。由图 2（a）可

知，A、B、C、D 4 种小曲中真菌 OTU 数分别为 60，36，241，

32 个 ，各 小 曲 特 有 的 真 菌 OTU 数 分 别 为 43，17，218，

17 个，共有的真菌 OTU 数为 6 个。由图 2（b）可知，A、B、

C、D 4 种小曲中细菌 OTU 数分别为 780，789，613，308 个，

各小曲特有的细菌 OTU 数分别为 622，605，434，215 个，

共有的细菌 OTU 数为 43 个。综上，真菌多样性最高的为

小曲 C，细菌多样性最高的为小曲 B。

2.2　微生物群落结构

2.2.1　基于门水平的微生物群落组成　将物种注释结果

中相对丰度＞1% 的门定义为优势菌门，则 4 种小曲中共

检出 2 个优势真菌门和 9 个优势细菌门。选取每个小曲

样品在门水平上相对丰度前 10 的物种，绘制物种相对丰

度统计图，结果如图 3 所示。由图 3（a）可知，所有样品中

检出的 2 个优势真菌门为子囊菌门（Ascomycota）和毛霉

门（Mucoromycota）。子囊菌门作为共同绝对优势真菌门

存在于 4 种小曲中，相对丰度均>93%，说明该门微生物

表 1　4种小曲样品测序结果及 α-多样性分析结果

Table 1　Sequencing results and α-diversity analysis results 

of four Xiaoqu samples

菌群

真菌

细菌

样品

A

B

C

D

A

B

C

D

有效序

列/条

142 800

146 699

145 499

143 825

132 309

131 274

95 674

136 513

Shannon

指数

2.109 1

0.737 0

0.985 4

2.107 6

6.304 3

6.970 0

6.670 7

3.194 7

Chao1

指数

60.000 0

46.000 0

243.000 0

33.000 0

780.000 0

789.000 0

613.000 0

314.000 0

ACE

指数

60.000 0

39.311 9

241.834 5

32.641 6

780.000 0

789.165 4

613.151 1

308.742 1

Coverage

指数

1.000 0

1.000 0

1.000 0

1.000 0

1.000 0

1.000 0

1.000 0

1.000 0

图 1　4 种小曲中真菌和细菌的 Shannon 指数曲线

Figure 1　Shannon index curves for fungi and bacteria of four Xiaoqu samples
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在白酒发酵中起重要作用，与宁亚丽等［14］的研究结果一

致。由图 3（b）可知，拟杆菌门（Bacteroidota）存在于 4 种

小曲中。小曲A、B、C中均存在放线菌门（Actinobacteriota）、

蓝藻门（Cyanobacteria）和髌骨细菌门（Patescibacteria）。

小 曲 B 和 C 中 存 在 梭 杆 菌 门（Fusobacteriota）和

unclassified Bacteria。 小 曲 A 和 C 中 存 在 纳 米 古 菌 门

（Nanoarchaeota）。其中厚壁菌门（Firmicutes）和变形菌门

（Proteobacteria）存在于所有小曲中，厚壁菌门在小曲 D 中

的相对丰度最大，达 92.27%；变形菌门在小曲 B 中的相对

丰度最大，为 49.74%。王清龙等［4］研究发现，厚壁菌门作

为优势细菌门存在于三类酒曲中，且该门具有产生己酸

和降低发酵液乳酸的功能。Zhao 等［15］发现厚壁菌门、变

形菌门和放线菌门作为优势细菌门存在于传统小曲中，

与试验结果一致。

2.2.2　基于属水平的微生物群落组成　将物种注释结果

相对丰度＞1% 的属定义为优势菌属，则 4 种小曲中共检

出 8 个优势真菌属和 37 个优势细菌属。选取每个小曲样

品在属水平上相对丰度前 10 的物种，绘制物种相对丰度

统计图，如图 4 所示。由图 4（a）可知，小曲 A 中检出的优

势真菌属为假丝酵母属（Candida）、unidentified、曲霉属

（Aspergillus）、根霉属（Rhizopus）和酵母属（Saccharomyces）。

小 曲 B 中 检 出 的 优 势 真 菌 属 为 unidentified、根 霉 属

（Rhizopus）和拟威尔嗜杀酵母属（Cyberlindnera）。小曲 C

中检出的优势真菌属为 unidentified、异常威克汉姆酵母

属（Wickerhamomyces）和根霉属（Rhizopus）。小曲 D 中检

出的优势真菌属为曲霉属（Aspergillus）、unidentified、酵母

属（Saccharomyces）和红曲霉属（Monascus）。霉菌是形成

分枝菌丝的真菌统称，种类繁多，常见的霉菌有根霉属、

毛霉属、青霉属、曲霉属等［16］。4 种小曲中均检出了霉菌，

小曲 A、B、C 中检出的霉菌为根霉属（Rhizopus），小曲 D

中的为曲霉属（Aspergillus）和红曲霉属（Monascus）。霉

菌能产生多种活性酶，如糖化酶、纤维素酶、蛋白酶、酯化

酶、果胶酶等，可促进酿造原料的降解和呈香、呈味物质

的形成［17-18］，如根霉属可促进乳酸、乙醇、2-甲基 -1-丁醇

和 3-甲基 -1-丁醇等挥发性化合物的生成［7］。曲霉属是糖

化、发酵和酯化过程中的关键霉菌，可通过分泌多种胞外

图 2　不同小曲样品中真菌和细菌 OTU 的 Venn 图

Figure 2　Venn diagrams of fungal and bacterial OTUs of different Xiaoqu samples

图 3　各样品在门水平前 10 的真菌和细菌相对丰度统计图

Figure 3　Relative abundance statistics of the top 10 fungi and bacteria at the phylum level for Xiaoqu samples
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酶来降解纤维素、淀粉和蛋白质等大分子物质［19-20］。假

丝酵母属在小曲中的相对丰度较大，其分泌的酯酶可促

进乳酸乙酯与乙酸乙酯的合成［21］。

由图 4（b）可知，小曲 A 中相对丰度排名前 5 的优势细

菌属依次为芽孢杆菌属（Bacillus）、泛菌属（Pantoea）、罗

伊 氏 乳 杆 菌 属（Limosilactobacillus）、魏 斯 氏 菌 属

（Weissella）和 未 分 类 的 乌 斯 古 菌 属（unclassified 

Woesearchaeales）。小曲 B 中相对丰度排名前 5 的优势细

菌 属 为 肠 杆 菌 属（Enterobacter）、未 分 类 的 肠 菌 属

（unclassified Enterobacteriaceae） 、 链 球 菌 属

（Streptococcus）、魏斯氏菌属（Weissella）和韦荣氏球菌

（Veillonella）。小曲 C 中相对丰度前 5 的优势细菌属依次

为 乳 球 菌 属 （Lactococcus） 、葡 萄 糖 杆 菌 属

（Gluconobacter）、肠杆菌属（Enterobacter）、魏斯氏菌属

（Weissella）和明串珠菌属（Leuconostoc）。小曲 D 中相对

丰度前 5 的优势细菌属依次为魏斯氏菌属（Weissella）、片

球 菌 属 （Pediococcus） 、 罗 伊 氏 乳 杆 菌

（Limosilactobacillus）、葡糖杆菌属（Gluconobacter）和醋酸

菌属（Acetobacter）。细菌在酿酒过程中的主要作用是产

生风味成分及其前体，是白酒独特风味的重要来源［22］。

如芽孢杆菌属能产生淀粉酶和蛋白酶，分解大分子物质，

形成风味产物 C4 化合物（吡嗪类化合物、挥发性酸、芳香

族和酚类化合物）［23-24］；乳球菌属是酒曲中常见的细菌

属，能产生乳酸，促进乳酸乙酯的形成［25］；片球菌属可利

用碳水化合物产生酸和乙醇［21］；魏斯氏菌属可将糖类转

化生成乳酸并合成短链脂肪酸［26］；泛菌属可促进乙酸丙

酯、丁酸甲酯、1-丁醇、2-庚酮、2-戊酮丙醛、糠醛等醇、酯、

酮、醛的产生［27］。

2.3　基于属水平的物种丰度聚类热图

为了更加直观地比较各样品间微生物的多样性，取

样品中相对丰度在属水平＞1% 的优势微生物进行物种

丰度聚类热图分析，结果如图 5 所示。纵向聚类树表示不

同样品间同一微生物丰度的相似情况；横向聚类树表示

各样品在属水平相对丰度＞1% 的物种相似情况［28］。由

图 5（a）可知，假丝酵母属（Candida）在小曲 A 中的相对丰

度最高；拟威尔嗜杀酵母属（Cyberlindnera）在小曲 B 中的

相对丰度最高；异常威克汉姆酵母属（Wickerhamomyces）

在小曲 C 中的相对丰度最高；曲霉属（Aspergillus）、酵母

属（Saccharomyces）和红曲霉属（Monascus）在小曲 D 中的

相对丰度较高。由图 5（b）可知，泛菌属（Pantoea）、芽孢

杆菌属（Bacillus）、罗伊氏乳杆菌属（Limosilactobacillus）

等在小曲 A 中的相对丰度较高；肠杆菌属（Enterobacter）、

克罗诺杆菌属（Cronobacter）、unclassified Muribaculaceae

等 在 小 曲 B 中 的 相 对 丰 度 较 高 ；科 萨 克 氏 菌 属

（Kosakonia）、葡萄糖杆菌属（Gluconobacter）、乳球菌属

（Lactococcus）等在小曲 C 中的相对丰度较高；片球菌属

（Pediococcus）、魏 斯 氏 菌 属（Weissella）、醋 酸 菌 属

（Acetobacter）在小曲 D中的相对丰度较高。从样品聚类结

果可知，小曲 A 和 D、小曲 C 和 B 的真菌属、细菌属均聚为

一类，表明了样品中相对丰度相近。值得注意的是，克罗

诺杆菌属（Cronobacter）在小曲 B 中的相对丰度较高，为一

种食源性病原菌，应引起酿酒者的足够重视［29］。

2.4　基于属水平的微生物群落相似性

由图 6（a）可知，真菌第一主成分和第二主成分的贡

献率分别为 80.06% 和 19.64%，能解释 99.70% 的微生物群

落差异；由图 6（b）可知，细菌第一主成分和第二主成分的

贡献率分别为 77.65% 和 15.01%，能解释 92.66% 的微生物

群落差异。从发散程度上看，小曲 B 和 C 中的真菌、细菌

群落结构相似，而小曲 A 和 D 中的差异较大。对样品进

行层级聚类分析也可以反映不同样品的相似性和差异

性，对应分析如图 7 所示。由图 7（a）可知，在真菌分类中，

小曲 A 单独聚为一类，小曲 B、C、D 聚为一类。由图 7（b）

图 4　各样品在属水平前 10 的真菌和细菌的相对丰度统计图

Figure 4　Relative abundance statistics of the top 10 fungi and bacteria genus of samples
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可知，在细菌分类中，小曲 A、B、C 聚为一类，小曲 D 单独

聚为一类，其中小曲 B、C 在真菌和细菌分类中枝长均最

短，说明这两个样品的物种组成最接近，与主成分分析结

果一致。4 种小曲在属水平上未鉴别的真菌相对丰度较

高，且被冠以同一名称，可能影响了相似性的分析结果，

该点容易被忽略［28］。

2.5　理化指标差异分析

由表 2 可知，4 种小曲中水分含量从高到低依次为小

曲 D、小曲 C、小曲 B、小曲 A，水分含量是评价小曲品质的

标准之一，通常随着发酵时间和贮存时间的延长而降低，

一般认为酒曲中的水分含量应＜13%［30-31］。除小曲 D

外，其他 3 种小曲中的水分含量均＜13%。糖化力和液化

力是衡量酒曲发酵性能的重要指标，且两者呈正相关，所

测小曲糖化力与液化力变化趋势相同。小曲 D 的糖化力

和液化力最低，小曲 A 的最高，液化力主要受酒曲中淀粉

酶活性影响，而芽孢杆菌属、假丝酵母属有助于淀粉酶的

分泌，二者在小曲 A 中的相对丰度最大［21］。发酵力是酒

曲产酒能力的重要标志，酯化力是酯化酶活性的表现，而

酯化酶是脂肪酶和酯酶的统称，一般由酵母菌、细菌、霉

菌等微生物生成，二者均影响米香型白酒的出酒率和品

质［31-32］。由表 2 可知，小曲 A 的发酵力最大，小曲 C 的酯

图 5　基于属水平真菌和细菌的物种丰度聚类热图

Figure 5　Cluster heat map of fungal and bacterial abundance based on genus level

图 6　4 种小曲样品真菌和细菌的群落结构主成分分析

Figure 6　Principal component analysis of fungal and bacterial community structure of four Xiaoqu samples

图 7　小曲样品在属水平上真菌和细菌的层级聚类树

Figure 7　Hierarchical cluster tree of fungi and bacteria of 

Xiaoqu samples based on genus level
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化力最高。由于地域差异、制曲工艺差异等，小曲的理化

指标也随之变化。如与河南地区的小曲理化指标相比，

广西地区小曲的糖化力、酯化力均较低，特别是酯化力，

河南地区小曲的为 2 058.00 U，而试验所测广西 4 种小曲

的为 96.86~330.35 U［4］。但与广东地区的小曲酯化力相

比，广西地区的酯化力均大于广东地区［32］。

2.6　理化指标与主要微生物属间的相关性

为了更直观了解理化指标与微生物之间的相关性，

取属水平上平均丰度前 10 的微生物属与小曲理化指标进

行 Spearman 相关性分析，结果如图 8 所示。由图 8（a）可

知，假丝酵母属（Candida）与液化力呈显著正相关（P＜
0.01），其为小曲 A 的优势真菌属，具有较高的产淀粉酶的

能力，这可能是小曲 A 的糖化力和液化力大于其他 3 种小

曲的原因之一［33］。红曲霉属（Monascus）与水分含量显著

正相关（P＜0.05），与吴正坤等［34］的研究结果一致。红曲

霉属（Monascus）与糖化力呈显著负相关（P＜0.05）。异

常威克汉姆酵母属（Wickerhamomyces）与酯化力呈正相

关，主要作为非酿酒酵母属存在于酒曲中，尽管其产乙醇

的能力较弱，但具有的高酶活力有利于改善酒体的香气、

口感等［22］。由图 8（b）可知，魏斯氏菌属（Weissella）、片球

菌属（Pediococcus）与水分含量显著正相关（P＜0.05）。

芽孢杆菌属（Bacillus）与液化力极显著正相关（P＜0.01），

这可能与其分泌淀粉酶、蛋白酶、脂肪酶和纤维素酶等多

种水解酶有关［23］。泛菌属（Pantoea）与液化力呈显著正

相关，其在小曲 A 中的丰度最大，可能是小曲 A 的液化力

大于其他 3 种小曲的潜在原因之一。

3　结论
利用高通量测序技术对广西地区 4 种不同小曲的微

生物群落结构进行了解析。结果表明，在门水平上，4 种

不同来源的小曲中共检出 2 个优势真菌门和 9 个优势细

菌门；在属水平上，4 种小曲中共检出 8 个优势真菌属和

37 个优势细菌属，其中霉菌存在于所有的小曲中，小曲

表 2　不同小曲样品的理化指标测定结果†

Table 2　Determination results of physicochemical indexes of different Xiaoqu samples

样品

A

B

C

D

水分/%

7.08±0.12d

8.34±0.21c

8.69±0.05b

15.68±0.16a

糖化力/（10-2 g·g-1）

43.87±0.42a

36.13±0.64b

37.07±0.92b

16.40±0.53c

液化力/U

24.88±0.33a

1.14±0.03b

1.14±0.02b

0.42±0.02c

发酵力/%vol

34.97±0.78a

18.43±0.50c

22.60±0.44b

34.60±0.44a

酯化力/U

110.63±0.50c

315.59±0.58b

330.35±0.34a

96.86±0.23d

† 小写字母不同表示差异显著（P＜0.05）。

*表示在 0.05 级别（双尾），相关性显著；**表示在 0.01 级别（双尾），相关性显著；Ep 表示酯化力；Lp 表示液化力；Fp 表示发酵力；Sp 表

示糖化力；Mo 表示水分含量

图 8　小曲中真菌属、细菌属与理化指标的 Spearman 相关性分析结果

Figure 8　Spearman correlation analysis results between fungal genera and bacterial genera in Xiaoqu samples and 

physicochemical indexes
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A、B、C 的优势细菌属为根霉属（Rhizopus），小曲 D 的为曲

霉属（Aspergillus）和红曲霉属（Monascus），4 种小曲的共

同 优 势 细 菌 属 为 片 球 菌 属（Pediococcus）和 魏 斯 氏 菌

（Weissella）。此外，克罗诺杆菌属（Cronobacter）在小曲 B

中的相对丰度较高，作为一种食源性的病原菌，酿酒者应

重视。小曲 B 和 C 中的真菌、细菌群落结构最相似。在理

化指标上，小曲 A 的糖化力、液化力和发酵力最大，小曲 C

的酯化力最大。属水平的相关性热图表明，优势微生物

属与其理化指标之间存在一定的相关性。小曲中微生物

群落是一个复杂的体系，该研究分析其与理化指标相关

性时，并未涉及微生物之间的相互作用以及外部因素的

影响。在后续研究工作中，可以进一步对不同酒曲发酵

过程中的微生物进行解析，考虑微生物之间的相互作用，

并结合培养组学技术合理调整菌群丰度，以期为酿酒产

业发展提供解决思路。
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