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茅台镇酱香白酒不同酿造区域可培养 
酵母种群结构多样性分析
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摘  要：开展茅台镇酱香型白酒不同酿造区域可培养酵母种群结构多样性研究，探索环境与大曲中酵母种群结构

的多样性特征。通过样品采集、可培养酵母分离和26S rDNA鉴定，从环境和大曲样品中共分离获得568 株酵母

菌，共送检202 株酵母。其中从环境样品中共分离334 株酵母，鉴定为14 个属、25 个种以及1 株uncultured yeast；
从大曲中共分离223 株酵母，鉴定为12 个属、20 个种以及1 株uncultured fungus。环境和大曲共有10 种相同酵母

菌种群；环境中主要优势种酵母为Wickerhamomyces anomalus、Saccharomyces cerevisiae和Hyphopichia burtonii；
大曲的主要优势种为W. anomalus和Saccharomycopsis fibuligera。环境和大曲中的酵母在数量上多样性明显，但酵

母在种水平上多样性不明显。其中，Nectaromyces rattus、Wickerhamomyces sp. H1Y23、Issatchenkia sp. S612Y5、
Wickerhamomyces pijperi、Trichosporon faecale、Kazachstania sp. IMB190R、Pseudozyma sp.、Kazachstania solicola、
Torulaspora sp. Z8Y10和Helicoceras oryzae为首次从酱香型白酒酿造过程中分离获得的酵母菌株。
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Abstract: The structure and diversity of cultural yeast populations in different Maotai-flavor liquor brewing regions 
of Maotain town, Guizhou province were studied. Yeast samples were collected from the brewing environment and the 
fermentation starter, Daqu. A total of 568 yeast strains were obtained and identified by 26S rDNA gene sequencing, 334 of 
which came from the brewing environment and identified as 25 species and 1 uncultured yeast strain in 14 genera, while 
the remaining 223 were derived from Daqu were identified as 20 species and 1 uncultured fungal strain in 12 genera. Ten 
yeast populations were common to both. The dominant species in the environment were Wickerhamomyces anomalus, 
Saccharomyces cerevisiae and Hyphopichia burtonii while those in Daqu were W. anomalus and Saccharomycopsis 
fibuligera. The diversity of yeast in the environment and Daqu was significant quantitatively but at the species level. To our 
knowledge, this study is the first to isolate Nectaromyces rattus, Wickerhamomyces sp. H1Y23, Issatchenkia sp. S612Y5, 
Wickerhamomyces pijperi, Trichosporon faecale, Kazachstania sp. IMB190R, Pseudozyma sp., Kazachstania solicola, 
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酱香白酒属于固态发酵，是多微混菌的开放式发酵

过程，在多种微生物菌群相互调控作用下形成独特的发

酵体系和酒体风格[1]，其特殊的酒体风格在于其独特酿造

工艺及酿造环境所形成的特殊微生物区系[2]。其微生物区

系包括细菌、酵母、霉菌等菌群结构的演替[3]。其中，酵

母不仅能发酵糖类产生乙醇，而且能代谢产生丰富的风

味成分，如生香酿酒酵母和假丝酵母等；再如在不同发

酵条件下，毕赤酵母可以产生醇、酯、酸等多种风味物

质[4-6]，从而影响白酒的产品味感和风味特征。

大曲是一种糖化发酵剂，富含多种酶类和菌类，

素有“曲为酒之骨”的说法[7]，酱香大曲更是与产品风

味特征密切相关的发酵剂和酿造原料 [8]。有研究 [9]认为

高温制曲不利于酵母生长，在曲胚出房收曲时检出酵

母很少，甚至检不出酵母。但通过聚合酶链式反应-变
性梯度凝胶电泳（polymerase chain reaction-denaturing 
gradient gel electrophoresis，PCR-DGGE）手段对生产之

前的高温大曲研究发现，大曲中存在大量酵母，数量可

达103～104 CFU/g[10]。这可能与大曲在贮存、使用过程富

集环境中的酵母有关。胡晓龙[11]研究发现大曲中的微生

物可来源于制曲原材料、空气、场地、曲房、器具及覆

盖物等；Wang Qiang等[3]通过DGGE研究表明茅台酒发酵

酒醅中微生物来自大曲、窖泥、高粱、空气及地面微生

物；吴徐建[12]分析酱香大曲与酿造过程中的酵母，发现

大曲中的酵母进入了发酵过程，但远不及环境中酵母对

酿造过程的贡献。范光先等[13]从茅台酒厂周边生态环境

中分离鉴定出11 种酵母。张亚丽[14]从茅台镇空气中分离

出16 种酵母。吴徐建[12]从酱香型白酒酿造2～7轮次的环

境、大曲以及酒醅中共分离获得21 种菌落形态各异的酵

母，通过比较酿造环境、大曲、酒醅中的酵母相似性，

发现空气中存在的酵母种属与大曲中的酵母种属基本一

致。以往研究可看出酿造环境及其微生物生态结构对大

曲酵母菌群结构、白酒酿造均具有举足轻重的意义。

酿造环境与大曲都是酱香白酒酿造不可或缺的部

分，环境和大曲中的酵母通过堆积富集等途径进入发酵

酒醅，对酒醅的发酵以及酒体风味形成发挥重要作用。

但目前仍然鲜见对酿造环境区域及酿酒大曲中酵母的系

统研究。为进一步探究环境微生物结构对白酒酿造品质

的影响，本课题在前期利用宏基因组学系统分析微生物

结构的基础上，通过可培养方法，对茅台镇酱香白酒7 个

不同酿造区域1～7轮次酿造环境和大曲中的可培养酵母

菌群结构进行一个年度生产期（1～7轮次）的跟踪分析

研究，拟充分认识不同区域酿造环境和大曲之间酵母菌

的多样性结构特征及其关系，解析大曲中酵母的来源，

以期为分析各区域白酒品质差别提供理论支持。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

取贵州省仁怀市茅台镇观音寺区、上坪村、椿树

村、岩滩村、向阳村、卢荣坝村及合马镇街道社区共

7 个酿造酱香型白酒的不同区域，17 个代表性酿酒企业

的酿造环境和生产应用大曲样品。环境取样点包括：酒

厂生产车间的窗户玻璃表面、窗台上、晾堂四周墙体表

面、晾堂地面、墙角、行车梯梯子及梁柱表面、配电箱

表面、消防箱表面、储酒罐及其他一些平时不易被打扫

的角落、车间外地面等。取样时间为2018年1－9月，茅

台镇酱香型白酒酿造1～7轮次酿造生产的堆积发酵期。

每个企业样品采集的每次取样点固定为同一点。按照区

域划分，将从每个酒厂采集的样品等量混合为一个区域

的综合样（研究实验分析样品，代表一个区域的综合样

品）。每轮次采集样品为2 d时间，采集样品均匀密封

袋、专用箱转运，样品采集完立即生物性保藏运回实验

室研究分析，留存样低温保存。

DNA Marker 上海生物工程（上海）股份有限公司； 

真菌DNA提取试剂盒 北京索莱宝科技有限公司；核酸 

染料（Gengreen） 上海赛百盛有限公司；酵母引物

（NL1和NL4） 北京全式金生物技术有限公司。

WL营养培养基：酵母粉5.0 g、酸水解酪蛋白5.0 g、
葡萄糖50.0 g、磷酸二氢钾0.55 g、氯化钾0.425 g、氯

化钙0.125 g、硫酸镁0.125 g、氯化铁0.002 5 g、硫酸锰

0.002 5 g、溴甲酚绿0.022 g、琼脂17 g，溶于1 000 mL
蒸馏水中，pH 5.5±0.2。麦芽汁液体培养基：麦芽

膏粉130.0 g、氯霉素0.1 g，溶于1 000 mL蒸馏水中，

pH 5.6±0.2。均购于上海博微生物科技有限公司。

1.2 仪器与设备 

超净工作台 苏州金净科技有限公司；高压蒸汽灭

菌锅台式、高速冷冻离心机 美国Thermo Fisher公司；

旋涡混合器  海门市其林贝尔仪器制造有限公司；
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HH-4数显恒温水浴锅 常州澳华仪器有限公司；PCR仪 
美国伯乐公司；DYY-8C型电泳仪 北京六一仪器厂；

JS-680C凝胶成像仪 上海培清科技有限公司。

1.3 方法

1.3.1 酵母菌株分离鉴定

分别称取各区域最后的综合样品25 g于装有225 mL
无菌生理盐水的三角瓶中，200 r/min振荡浸提30 min。吸取

上清液，稀释到合适浓度，取100 μL涂布，3 个平行；30 ℃
倒置培养1～2 d。挑取不同形态的菌落至已灭菌的WL培养

基，纯化培养直至得到单菌落，酵母菌的鉴定根据形态持

征，可参照《常见与常用真菌》[15]中的方法鉴定。

1.3.2 酵母菌基因组DNA提取

根据北京索莱宝科技有限公司的柱式真菌基因组

DNA抽提试剂盒说明书，对酵母菌株进行基因组DNA
提取，将提取的菌株基因组DNA置于－20 ℃冰箱中保

存备用。

1.3.3 26S rDNA的PCR扩增和产物检测

引物为NL1（5’-GCATATCAATAAGCGGAGGAAA
AG-3’）、NL4（5’-GGTCCGTGTTTCAAGACGG-3’）。

PCR体系（25 μL）：primer 1和primer 2各1 μL，DNA模

板2 μL，dd H2O 8.5 μL，Mix 12.5 μL。PCR程序：94 ℃
预变性5 min，94 ℃变性30 s，55 ℃退火45 s，72 ℃延伸

1 min，35 个循环反应，最后72 ℃继续延伸10 min[16]。

1%琼脂糖凝胶检测扩增目标产物后，送生工生物工

程（上海）股份有限公司测序。在NCBI的BLAST数据库

中进行DNA序列比对分析，选取同源性较高的相关菌株

的26Sr DNA D1/D2区域序列作为参比分析对象[17]。

1.3.4 菌种保藏 

甘油保藏：用接种环挑取纯化的菌株于5 mL于己

灭菌麦芽汁液体培养基中，30 ℃过夜培养，取0.5 mL培
养的浑浊菌液和0.5 mL已灭菌的30%甘油于1.5 mL EP管
中混合均匀，每个菌株做3个甘油保藏，标记并放置于 

－80 ℃冰箱长期保藏。

1.4 数据处理

使用WPS进行数理统计分析，Origin 8.6对各区域环境

的酵母种类、数量变化进行统计，采用在线软件绘制韦恩

图（http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn/）。

2 结果与分析

2.1 不同区域酿造环境及大曲中可培养酵母菌种分析

从样品中共分离获得 5 6 8   株酵母，其中环境

334 株，大曲234 株。环境与大曲酵母根据菌落形态及

其颜色特征排重，共送检202 株。通过酵母26S rDNA  
D1/D2区域序列比对分析，共鉴定得到15 个属，36 个
种。其中，从环境样品中鉴定出26 种酵母菌，大曲中鉴

定出21 种酵母菌。表1为本课题分离鉴定与其他研究报道

酵母菌的比较分析结果。

表 1 本课题分离鉴定结果与其他文献报道酵母菌比较分析

Table 1 Comparative analysis between the strains of yeast identified in 

this study and those reported in the literature 

本课题分离获酵母菌种 其他研究报道

Saccharomyces cerevisiae 胡峰等[18]

Schizosaccharomyces pombe 黄永光[19]、Wu Qun[20]等

Issatchenkia orientalis 黄永光[19]、Wu Qun[20]等

Rhodotorula mucilaginosa 黄永光[19]、Wu Qun[20]等

Pichia galeiformis 邵明凯等[21]

Trichosporon asahii 邵明凯等[21]

Torulaspora delbrueckii 邵明凯等[21]

Saccharomyces paradoxus 卢君等[22]

Candida glabrata 卢君等[22]

Wickerhamomyces anomalus 赵群丽[23]

uncultured fungus 高亦豹[10]

Candida allociferrii 高亦豹[10]

Cryptococcus neoformans 郭敏等[24]

Hyphopichia burtonii 王晓丹等[25]

Saccharomycopsis fibuligera 王晓丹等[25]

Kazachstania barnettii 刘雯雯[26]

Candida humilis 王勇[27]

Pichia kudriavzevii 白小燕[28]

Kodamaea ohmeri 文淑婷等[29]

Pichia farinosa 杨建刚等[30]

Hanseniaspora uvarum 熊子书[31]

Pichia kluyveri 熊子书[31]

Trichosporonoides sp. SZ8Y3 陈美竹[4]

Cryptococcus albidus 张秀红等[32]

Pichia pastoris Tang Jie等[33]

Nectaromyces rattus 未见报道

Wickerhamomyces sp. H1Y23 未见报道

uncultured yeast 未见报道

Issatchenkia sp. S612Y5 未见报道

Wickerhamomyces pijperi 未见报道

Trichosporon faecale 未见报道

Kazachstania sp. IMB190R 未见报道

Pseudozyma sp. 未见报道

Kazachstania solicola 未见报道

Torulaspora sp. Z8Y10 未见报道

Helicoceras oryzae 未见报道

核苷酸序列比对结果（表1）表明，所分离获得的

酵母包括复膜孢酵母属（Saccharomycopsis）、裂殖酵母

属（Schizosaccharomyces）、红酵母属（Rhodotorula）、

有孢汉生酵母属（H a n s e n i a s p o r a）、柯达酵母属

（Kodamaea）、拜耳结合酵母属（Zygosaccharomyces）、

南极假丝酵母属（ P s e u d o z y m a  s p ）各 1   种， 

隐 球 菌 属 （ C r y p t o c o c c u s ） 、 德 巴 利 酵 母 属

（Torulaspora）、酿酒酵母属（Saccharomyces）、伊萨酵

母属（Issatchenkia）各2 种，丝孢酵母属（Trichosporon）
3 种，维克汉姆酵母属（Wickerhamomyces）4 种，毕

赤酵母属（Pichia/Hyphopichia）6 种，假丝酵母属
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（Candida）8种，4 株未知属 N. rattus、H. oryzae、
uncultured fungus、uncultured yeast。

Wu  Q u n等 [ 1 7 ]从酱香型白酒酿造过程中鉴定出

9 种酵母菌，并且结果表明S. cerevisiae、Z. bailii、 

P. membranifaciens和S. pombe为堆积过程的优势酵

母。本次实验从环境和大曲中未分离出Z .  b a i l i i、 

P. membranifaciens，但本课题组其他人员从3、4、5轮
次酒醅中分离出Z. bailii，未分离出P. membranifaciens，
原因可能是Z. bailii、P. membranifaciens存在于不同轮次

酒醅和环境中的差异，且P. membranifaciens是好氧菌，

在酒醅中的数量一直很低。酿造环境和大曲中未发现

Z. bailii、P. membranifaciens可能的原因是环境和大曲

的条件不适合这两种酵母生存。通过与其他相关研究结

果比较，本课题检出酵母在属水平和种水平最为丰富，

并且在酱香白酒酿造过程中首次检出10 种酵母，分别

为N. rattus、Wickerhamomyces sp. H1Y23、T. faecale、
Issatchenkia sp. S612Y5、W. pijperi、Kazachstania sp. 
IMB190R、Pseudozyma sp.、K. solicola、Torulaspora sp. 
Z8Y10和H. oryzae；同时也较为系统的对酱香白酒酿造环

境区域和大曲的酵母资源进行深入解析，进一步丰富了

酱香型白酒酿造微生物资源信息库。

2.2 不同区域酿造环境酵母种群多样性结构

T. faecale 
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图 1 各区域环境样品酵母酵母种群结构变化

Fig. 1 Changes in yeast population structure in environmental samples 

from various brewing regions

从环境样品中分离获得334 株酵母，分属于14 个
属、26 个种（包括1 株N. rattus和uncultured yeast）。环

境样品酵母多样性结构分布结果见图1。由不同酵母菌的

检出频率可知，W. anomalus、H. burtonii、S. cerevisiae和
C. albidus检出频率为100%；其次为N. rattus、T. asahii、

P. pastoris、T. delbrueckii、P. kudriavzevii和K. ohmeri，
检出频率为85.71%，C. glabrata和R. mucilaginosa检出

频率为71.43%，其余酵母菌检出频率都低于43%。其

中，uncultured yeast、Wickerhamomyces sp. H1Y23、
S. paradoxus、C. humilis、M. farinosa、P. galeiformis和
T. faecale 7 个种的酵母菌只出现在1 个区域且仅分离

出1 株，具有明显的区域性微生态特征。26 种酵母菌

中，相对丰度最大的为W. anomalus（30.24%），其次为 

S. cerevisiae（20.36%）和H. burtonii（7.78%），相对丰

度都超过了7%，其余酵母菌株相对丰度小于4%。

黄永光等 [34]对茅台酒酿造发酵过程中的微生物酿

造机理研究表明，其发酵环境为极端酿造环境，属于

高温、高乙醇、高酸度的微生物生态环境。因此，发

酵过程的酵母来源值得进一步探索。大气空气环境中

已知的细菌和放线菌有1 200 种，真菌有4 000 种，主

要来自自然界的水、土壤、动物等[35]。张文平[36]认为酱

香型白酒在酿造过程中很大一部分微生物来自空气。

研究显示[37-38]，Cryptococcus、Hanseniaspora、Pichia、
Candida、Debaryomyces、Issatchenki、Rhodotorula、
Kodamaea和Wickerhamomyces等酵母属大量存在于淡

水、土壤及生物内脏等，且大部分为土壤优势菌属。

本课题采集样品为茅台镇酿造酱香白酒的不同酿造环

境，主要包括酿造空气沉降灰尘、酿造车间地面灰尘、

酿造区域土壤等，所采集样品具有充分的代表性，能

体现环境样品特征性。结合环境酵母的检出频率和相

对丰度，结果表明茅台镇酱香白酒酿造环境的酵母菌

结构的特征性优势种为W. anomalus、S. cerevisiae和 

H. burtonii。这些酵母在大曲和酒醅当中也有适量的存

在，由此可知，环境样品中的酵母主要来自酿造环境的

土壤、空气、水和动植物等，这充分说明特殊酿造环境

中的生物资源是白酒酿造过程中酵母菌的重要来源之

一，同时也表明酿造环境生态中的本底微生物结构对传

统白酒酿造的重要性，这就是国内外不同酒类酿造产区

形成的产业基础和核心产区酿造微生物结构差异特征，

由此才有中国遵义（茅台）酱香白酒产区、泸州浓香产

区、宜宾浓香产区的特色白酒产业分布结果等。

2.3 不同区域酿造企业生产用大曲酵母种群多样性特征

从大曲中分离出   234  株酵母，经形态与分子鉴

定其分属于12 个属、21 个种（包括1 株H. oryzae和
uncultured fungus），结果如图2所示。W. anomalus、
S. cerevisiae、H. burtonii和S. fibuligera检出频率为

100%，其次C. allociferrii、I. orientalis和C. glabrata
检出频率为 8 5 . 7 1 %，在 6  个区域生产的大曲中均

出现；P.  k luyver i检出频率为71 .43%，其余酵母出

现区域少于4  个区域，且分离出的酵母数量较少。 

W. anomalus（95 株）的相对丰度在每个轮次中的比
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例都比较高，其次为S. fibuligera（23 株）、H. burtonii
（15 株）、S. cerevisiae（14 株），其余酵母都低于14 株，

其中Trichosporonoides sp. SZ8Y3、uncultured fungus、 

R. mucilaginosa、S. paradoxus和Pseudozyma sp.只出现在

某一区域酿造生产的大曲中，且为1 株。结合酵母菌在大

曲中检出频率及相对丰度可知，茅台镇酱香白酒酿造区

域生产大曲中特征性优势酵母为W. anomalus、S. fibuligera
和H. burtonii。其次为S. cerevisiae、I. orientalis和 

C. glabrata。
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图 2 各区域大曲样品中的酵母种群结构变化

Fig. 2 Changes in yeast population structure in Daqu from  

various brewing regions

郭敏 [39]通过高通量对传统大曲和机械大曲中的真

菌进行分析比较，结果表明Wickerhamomyces（传统制

曲为37.32%，机械制曲为4.91%）是其主要真菌属；

Wang Haiyan等[40]对多种大曲DGGE研究结果表明高温

大曲中存在多种酵母，其中P. anomala和S. fibuligera在
酱香大曲中处于优势地位；王晓丹等[25]分离筛选酱香高

温大曲中的酵母菌，在分离时出现大量S. fibuliqura形态

的酵母，且S. fibuligera、I. orientalis和H. burtonii在酱

香型白酒高温大曲中均有报道；蒋思峡等[16]从传统和机

械大曲中都分离出S. fibuliqura和S. cerevisiae；朱婷婷[41]

用传统分离方法分析牛栏山大曲真菌的多样性，得出

S. fibuliqura为大曲的优势菌；高亦豹[10]对不同工艺生产

大曲（如口子窖中温曲、剑南春中偏高温曲、郎酒高

温曲等）酵母26S rRNA区基因DGGE图谱分析，发现 

S. fibuliqura和W. anomalus普遍存在于这些大曲中； 

王勇[27]运用高通量测序对牛栏山大曲的微生物菌群结构

进行研究，得出S. fibuligera是主体真核微生物；乔晓梅

等[42]研究得出P. kudriavzevii和S. fibuligera是清香型大曲

中的优势菌；胡佳音等[43]等对清、酱、浓3 种大曲真菌

进行多样性分析，结果表明S. fibuliqura是清香大曲的主

要真菌，P. kudriavzevii是浓香大曲主要真菌，Eurotium 
chevalieri和Thermomyces lanuginosus是酱香型大曲的主

要真菌。结合其他研究者的研究结论以及本课题研究

结果，说明W. anomalus、S. fibuliqura、P. kudriavzevii、
I. orientalis和H. burtonii为一般传统大曲中的优势酵母； 

W. anomalus和S. fibuliqura为酱香大曲的特征性优势酵母，

本研究明确了酱香大曲的优势酵母菌，为大曲微生物系统

化研究提供理论支持。通过与环境检出酵母相比较分析，

大曲与环境中的特征优势酵母菌的检出频率及相对丰度具

有一致性，进一步说明茅台镇酿造核心区域环境酵母种群

结构对酱香白酒酿造质量调控的重要意义。

2.4 不同区域酿造环境与大曲酵母种群结构多样性差异
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图 3 各酿造区域环境、大曲中酵母数量及种类变化

Fig. 3 Changes in the number and type of yeast strains in 

environmental samples and Daqu from each brewing area 

由图3可知，环境和大曲中的可培养酵母数量和酵母

种类在各区域的变化上具有基本一致性趋势。在酵母数

量上都呈现先急剧上升后急剧下降，最后趋于平缓的变

化规律。其中，2区域酵母数量和种类最多，其原因可能

是2区域的条件更适合大多数酵母的生存或该区域的酿酒

微生物生态驯化程度很高，使得酵母数量和种类增加，

这为酱香白酒企业的选址提供一定的基础理论。这与吴

徐建[12]的报道结论具有相似性，其认为空气中存在的酵

母种属与大曲中的酵母种属基本一致。各酿造区域环境

的酵母种群数量普遍高于大曲，其中2区域环境酵母数量

几乎是大曲中酵母数量的2 倍，其他各区域的数量变化

也遵循此趋势，其主要原因源于高温制曲工艺对酵母的

筛选和酿造区域生产环境对酵母的富集和驯化，其进一

步说明环境微生物驯化及其资源的重要性。从酵母种类

来看，环境中的酵母种类数高于大曲，但是差异相差不

大。总体而言，环境中的酵母数量和种类都高于大曲，

两者在酵母数量上具有明显差异，但酵母种类差异不

大。结合张亚丽[14]、吴徐建[12]和范光先等[13]的研究结论

以及本课题研究结论，说明酿造环境对酱香白酒大曲中

酵母的来源具有重要贡献和调控功能。
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大曲 环境
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图 4 大曲及环境中酵母种群的Venn 分析图

Fig. 4 Venn analysis of yeast populations in Daqu and environmental 

samples

利用Venn图可直观反映酿造环境与大曲在可培养

酵母种群结构多样性方面的共有特征及特有种群的特

征性。图4结果表明，大曲在酵母种群上高达52.38%

来自环境。环境与大曲相同的酵母菌为S. cerevisiae、 

W. anomalus、H. burtonii、C. glabrata、Trichosporonoides sp.  
SZ8Y3、S. paradoxus、R. mucilaginosa、S. fibuligera、 
T. delbrueckii、P. kudriavzevii和K. ohmer。酱香型白酒酿造

生产应用的高温大曲需要存放一段时间才能使用，前期的

高温使酵母很少存活或处于休眠状态，由于环境中的酵母

种类多样性高于大曲，而大曲在贮存过程可富集环境中的

酵母，既实现环境中有益酵母向大曲的迁移，又实现了酵

母种类数量的富集，使大曲中酵母的多样性得到增加，为

后续的发酵生产提供发酵动力。

3 结 论

对茅台镇酱香白酒酿造的7 个不同酿造区域环境及

生产大曲的可培养酵母种群结构多样性进行研究，获得

了568 株酵母菌，先后经形态和26S rRNA D1/D2区序列

鉴定，对202 株进行鉴定，最后鉴定为36 种不同酵母。

通过对酿造环境及大曲中酵母的多样性进行分析，得出

酿造环境的特征性优势酵母为W. anomalus、S. cerevisiae
和H. burtonii；酱香大曲的特征性优势酵母为W. anomalus
和S. fibuliquras，明确了酱香大曲的优势酵母菌结构。且

环境中的酵母和大曲中的酵母在检出频率及相对丰度上

具有一致性，进一步说明环境是白酒酿造过程中重要的

微生物来源。

环境中的酵母数量和酵母种类高于大曲，其中2区
域环境和大曲的酵母数量和种类都高于其他区域，进一

步又证实了环境是酱香型白酒酿造微生物的主要来源，

为茅台镇酱香白酒生产厂地选址奠定了理论基础，同时

也说明了同一酿造大区域内部不同的微生物生态结构差

异性特征。与现有文献报道比较，本课题研究所获得

的N. rattus、Wickerhamomyces sp. H1Y23、Issatchenkia 
sp. S612Y5、W. pijperi、T. faecale、Kazachstania sp. 
IMB190R、Pseudozyma sp.、K. solicola、Torulaspora sp. 
Z8Y10和H. oryzae为首次在酱香型白酒酿造过程检出的酵

母，其在酱香型白酒酿造过程的功能正在开展进一步的

详细研究和功能证实。
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