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浓香型白酒窖泥理化因子、微生物群落、 
感官质量以及相关性研究进展
刘治国1，方  超1，张晓元2，刘  玲1，慕济锗1，林良才1,*，张翠英1,*

（1.天津科技大学生物工程学院，天津 300457；2.山东省药学科学院，山东 济南 250101）

摘  要：全泥窖池作为传统浓香型白酒的发酵设备和功能微生物的主要栖息地，其窖泥质量在很大程度上决定了酒

的品质。长期实践和大量研究均表明，决定窖泥质量的三大指标中理化因子是基础，微生物菌落是核心，感官指标是

导向，其中前两者之间相互依赖、相互影响，并共同作用于后者。本文比较了近年来关于窖泥质量相关的研究方法和

结论，以便于业界快速概览浓香型白酒窖泥质量评价体系及研究演进，并有利于浓香型白酒生产实践和后续研究。
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Abstract: The cellar is the fermentation equipment and the main habitat of functional microorganisms for traditional 

Nongxiangxing Baijiu, and the quality of cellar mud largely determines the quality of Baijiu. Long-term practice and 

a large number of studies have shown that among the three major indicators that determine the quality of pit mud, the 

physicochemical factors are the basis, the microbial communities are the core, and the sensory indicators are the guide. The 
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of the research methods and findings on cellar mud quality in recent years in order to provide a quick overview of the 

cellar mud quality evaluation system and research evolution for the industry and to facilitate the production and subsequent 

research of Nongxiangxing Baijiu.
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近年来，浓香型白酒因其独特的风味和良好的口感

被消费者广泛接受，据统计，其在中国白酒行业中的市

场占有率约为70%[1]。传统浓香型白酒采用的是“泥窖

固态发酵”[2]，全泥窖池是浓香型白酒发酵必不可少的

先决条件，相比于酱、凤、特、芝麻等香型的发酵设备

更容易附着且适宜微生物的生长繁殖，随着窖龄不断增

加，最终形成了具有较高生物多样性和功能多样性的窖

泥微生物生态系统。固态发酵即谷物经蒸煮后拌入大曲

置于窖池中，在此阶段糖化和发酵同时进行，这与西方

蒸馏酒所采用的先糖化后发酵的方式存在显著差异。自

然固态发酵是涉及功能微生物群落与原料消耗及产物形

成的复杂动态过程[3]，窖池中的环境变量和微生物群落会

直接或间接地影响风味化合物的形成[4]。长期的生产实

践表明，老窖池发酵生产的白酒质量要优于新窖池[5]。

因此，全面剖析窖泥理化因子、窖泥功能微生物群落结

构和多样性以及窖泥感官质量评价等成为浓香型白酒行

业长期持续的研究热点[6-8]。本综述总结了前人对浓香型

白酒窖池的研究方法和结论，以期为业界了解比较窖泥

质量研究演进提供便利，同时也为控制窖泥培养条件和

窖泥养护乃至基础研究提供必要的借鉴和启发。图1为浓 

香型全泥窖池涉及的主要理化因子、微生物群落和风味

化合物。
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图 1 窖泥理化因子、微生物群落和风味化合物

Fig. 1 Physicochemical factors, microbial communities and flavor 

compounds of pit mud

1 窖泥理化因子对窖池质量的影响

窖池作为营养物质的载体和微生物的栖息地，其环

境在较大程度上决定了微生物群落结构及演替[9]。窖泥含

水量与窖泥微生物的生长代谢存在密切关系，菌体所需

要的营养物质必须呈水溶液状态才能被吸收利用[10]，水

分含量过低会导致窖泥板结、微生物生长困难；水分含

量过高则会出现窖泥挂壁困难及垮窖等问题。窖池的pH

值是影响窖泥质量的另一个关键因素，酸度过高会影响

微生物细胞膜电荷变化，从而抑制窖泥微生物的生长代

谢[11]，甚至会影响窖泥中微生物的演替。无机盐是构成

菌体和酶，以及促进酶作用的重要成分，无机盐包括磷

酸盐、硫酸盐、氯化物及K、N、P、Na、Mg、Fe、Ca等

元素的化合物，这些物质是微生物生长繁殖和生理代谢

所必需的微量元素，适量范围的微量元素对维持窖泥质

量和提高白酒品质起着重要作用。腐殖质是评价土壤肥

力的指标，除了可以为窖泥微生物提供必需的基本养分

外，还有助于维持窖泥良好的保水性，减缓乳酸亚铁和

乳酸钙的形成[12]。因此，深入研究窖泥的理化性质，调

节微生物发酵环境，从而建立窖泥品质指标和稳定浓香

型白酒的品质具有重要的指导意义。

1.1 窖泥理化因子与窖龄之间的关系

目前对窖泥理化因子的研究多集中在窖龄的相关性

方面。有研究表明，pH值和水分含量是影响窖泥质量

的关键指标[8]。一般新窖泥的pH值较低，不过随着窖龄

的增加，新窖泥逐渐趋于老熟，pH值呈上升趋势 [13]，

优质老窖泥的pH值一般维持在7左右[12-14]。窖泥含水量

随窖龄的增加而增加，这可能意味着微生物的代谢活动

在新老窖泥中存在差异，含水量越高的窖泥微生物代谢

活性越高[15]。吴浪涛等[16]对10 年和30 年的窖泥理化因

子进行了比较，结果表明10 年窖泥的己醇和乳酸含量

较高，而含水量、有效磷、速效钾含量以及己酸、丁

酸乙酯、己酸乙酯等关键风味物质含量均是30 年窖

泥较高，与之前相关研究结论一致。为进一步揭示窖

泥理化性质随窖龄增加的变化趋势，Tao Yong等 [17]分

别对1～50 年窖泥的理化性质进行了分析，结果发现

pH值和NH4
＋含量随窖龄增加而增加，乳酸含量则随窖

龄增加而降低。结合之前的研究结论可推测，随着窖

龄的增加，窖泥中的微生物菌群代谢链逐渐趋于新的

平衡，在一定程度上可以促进环境中乙醇、乙酸、丁

酸、乳酸含量的降低，同时提高NH4
＋和己酸的含量。

另外有研究表明，乳酸和乙醇均具有抑菌作用。当二

者的含量下降并趋于一定的浓度范围时，窖泥的理化

环境更适宜功能微生物菌群的生长，这也是环境因子

对功能微生物菌群影响的综合体现 [18-19]。表1展示了新

老窖泥中常见的理化因子及其变化趋势。
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表 1 新老窖泥的理化因子及其变化趋势

Table 1 Physicochemical factors of new and old pit mud and their 

changing trends

指标 变化趋势 指标 变化趋势

pH 升高[20-22] 速效钾含量 升高[20]

NH4
＋含量 升高[17,21-23] 乙醇含量 降低[24]

水分含量 升高[15,17,21-23] 乙酸含量 降低[17,21]

腐殖质含量 降低[17] 丁酸含量 降低[21,23]

总氮含量 基本稳定[17,20] 己酸含量 升高[21,23]

钙含量 降低[20] 乳酸含量 降低[17,21,23]

有效磷含量 升高[20-23]

1.2 窖泥理化因子与窖池空间位置之间的关系

同一窖龄的窖池虽然是一个整体，但是在空间结构

上窖底泥和窖壁泥的理化环境存在较大的差异。相比于

窖壁，窖底所处的环境氧气含量更少，并长期浸泡在黄水

中，pH值、水分、微量元素等指标水平比窖壁泥要高，长

期的实践和研究均表明接触窖底的酒醅发酵所产生的风

味化合物含量要高于接触窖壁泥的酒醅[25]。所以目前大

多数研究仅仅通过窖池的使用时间为依据来评价某一窖

池的各项指标具有一定的局限性。因此，有必要对窖池

的不同空间位置进行深入的研究，从而全面剖析窖池的

各项指标。李俊辉等[26]通过对比窖壁泥和窖底泥与窖龄

之间的变化趋势发现，窖壁泥的pH值随窖龄的增加呈下

降趋势，由最初的中性逐渐变为酸性，而窖底泥的pH值

则呈先降低后逐渐上升趋势，最终稳定在7.5左右。随着

窖龄的增加，有效磷、速效钾等微量元素均呈现逐渐增

加的趋势。但就含量而言，窖底泥远远高于窖壁泥。胡

晓龙等[27]以浓香型白酒35 年的窖泥为研究对象，对窖壁

上、中、下层和窖底窖泥的理化因素进行了解析，结果

表明窖壁不同位置的含水量、乙醇、总酸以及有效磷含

量随窖壁深度的增加逐渐上升，pH值与NH4
＋含量的变化

趋势则与之相反。与窖壁泥相比，窖底泥pH值、有效磷

和NH4
＋的含量较高，且pH值和有效磷含量显著高于窖壁

的上层窖泥。形成这一结果的主要原因可能是窖壁泥透

气性较好，且含氧量较高，为好氧的产酸菌提供了良好

的生长环境，最终导致pH值下降。而窖底泥因长期处于

厌氧的环境下，逐渐形成一条完整的代谢链，不同微生

物之间相互作用使得pH值处于接近中性的状态。

为进一步揭示窖泥不同空间位置理化性质之间的差

异，徐相辉等[28]通过对浓香型白酒新老窖泥底部1～7 cm
深度的理化性质进行分析，发现新老窖泥的pH值与窖

泥深度呈明显的正相关，水分、腐殖质、各种有机酸含

量与窖泥的深度呈负相关，NH4
＋含量在老窖泥不同深度

中差异不明显，在新窖泥中随窖泥的深度增加而增加。 

张会敏等[29]对不同深度窖泥理化性质与菌群结构之间的关

联性研究也表明新窖泥5～7 cm深度的窖泥质量与老窖泥 

1～3 cm深度的窖泥质量相当。从以上研究结果可以看出

新窖泥深层质量较浅层更高，且可以推测底层窖泥的成

熟可能是由深层窖泥优先开始的。在窖池理化因子与窖池

空间位置关系的研究中，不同垂直深度上表现出规律性差

异，在新窖池的使用过程中，发酵产生的黄水在窖底表层

和浅层逐渐积累，其中含有的大量有机酸导致pH值处于较

低水平，随着窖池深度深入至5～7 cm位置处，水分含量

呈递减趋势，有机酸被微生物降解使得pH值逐渐上升，较

适宜的环境为微生物的富集提供了基础。另有研究表明，

新窖池是从角落优先老化的[18]，一个可能的原因是黄水在

角落的渗透比其他位置弱，特别是更深角落的微生物有

更多时间进行自我繁殖以发挥降酸功能。

1.3 综合窖泥理化因子评价窖泥质量水平

Zhang Huimin[24]、Chai Lijuan[30]、李芳莉[31]等的研

究表明，不同酒厂的窖泥在某些理化指标方面存在较大

差异。考虑到研究结论仅来源于单个酒企的窖泥样品，

且样品量较少，胡晓龙等[32]以河南省5 个地区的6 家浓

香型酒企的窖泥样品为研究对象，对河南酒企的窖泥理

化指标进行综合评价。结果表明，6 家酒企窖泥的平均

水分质量分数、总酸含量、pH值、有效磷含量和NH4
＋ 

含量分别为39.21%、7.51 mg/g、5.36、214.7 mg/kg和
699.0 mg/kg。任良栋等[12]对全国各省份46 家有代表性

的浓香型白酒企业的窖泥理化及微生物指标进行分析发

现，窖泥水分质量分数高于30%的企业占比76%，窖泥产

酸能力大于100 mg/100 mL的企业占比84.78%，pH值大于

5.5的企业占比78.46%，窖泥腐殖质质量分数大于2%的企

业占比89%，NH4
＋含量大于800 mg/kg的企业占比93%。

通过对窖泥产酸情况和窖泥中梭菌数量的相关性分析表

明，窖泥产酸能力与窖泥中梭菌数量呈正相关，且窖泥

的产酸能力越强，原酒中己酸乙酯含量越高，乙酸乙酯

和乳酸乙酯含量之比越低。窖泥理化因子除影响菌群结

构外，不同理化因子之间也存在显著相关性，其中pH

值与窖泥含水量和NH4
＋含量呈显著正相关，总酸含量与 

NH4
＋含量呈显著负相关。该研究可以为酒企的窖泥养护

和人工窖池提供数据参考和理论支撑。

2 窖泥微生物群落的研究进展

在正常、连续、长期的生产过程中，窖池中的微

生物不断被驯化，最终形成相对稳定的微生物菌群，主

要包括细菌、古细菌等微生物，这些微生物的结构、丰

度以及种间相互作用等因素对浓香型白酒形成独特风味

发挥着至关重要的作用。以往研究窖泥微生物的方式大

多基于传统的分离培养技术，但是由于窖泥中的微生物
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大多数属于厌氧微生物，其厌氧要求和培养条件的不明

确极大地限制了研究人员对窖泥微生物的全面认识和

深入剖析。近年来随着微生物学、现代生物技术和分

子生物学等周边学科的迅速发展，传统分离培养技术

与现代分子生物学技术的有机结合成为了研究窖泥微

生物的有力武器，如将聚合酶链式反应-变性梯度凝胶

电泳（polymerase chain reaction-denaturing gradient gel 
electrophoresis，PCR-DGGE）[33]、16S rRNA基因克隆文

库、磷脂脂肪酸（phospholipid fatty acid，PLFA）生物标

志物、荧光原位杂交（fluorescence in situ hybridization，
FISH）、高通量测序等技术应用于窖泥微生物群落结构

和多样性演替等方面的解析，极大地提高了对窖泥样品

中微生物演替的认识水平。以往关于大曲、酒醅和窖泥

的研究结果表明，温度、水分、氧气、pH值以及金属离

子等环境条件是微生物演替的重要驱动因素。此外，微

生物之间的相互作用决定了微生物群落的结构。在窖泥

长期重复的生产使用中，高酸度、缺氧、乙醇等环境胁

迫作用不断驱使窖泥对微生物定向筛选，窖泥中的原核

微生物是白酒香味成分的前驱动力，是多种香味产生的

主要来源，这些微生物群落结构和多样性的差异可能是

造成我国浓香型白酒风味多样化的原因之一。

2.1 窖泥原核微生物结构和多样性演替

据目前已有文献报道，窖泥中的原核微生物

主要优势门是厚壁菌门（F i r m i c u t e s）、变形菌门

（Proteobacteria）、广古菌门（Euryarchaeota）、拟杆

菌门（Bacteroidetes）、互养菌门（Synergistetes）、放

线菌门（Actinobacteria）[17,34-37]。主要的优势菌群有梭菌

属（Clostridium）、芽孢杆菌属（Bacillus）、瘤胃球菌属

（Ruminococcus）、互营单胞菌属（Syntrophomonas）。

窖泥在成熟过程中微生物丰度会发生显著的变化，在新

窖泥中厚壁菌门是优势菌门，尤其是乳球菌和乳酸菌[38]。 

随着窖龄的增加，厚壁菌门的丰度会逐渐下降，除乳酸

菌之外的其他菌属，如未分类的厌氧菌属，未分类的梭

菌属、梭菌、假单胞菌等丰度会呈上升趋势。老窖泥中

典型的菌属为梭菌，梭菌可以利用乙醇、乙酸和乳酸为

底物合成丁酸和己酸[39-40]，这两种酸是浓香型白酒中丁

酸乙酯和己酸乙酯的前体物质[41-42]，在酒体风味特征方

面起着重要作用。随着窖池使用时间的延长，老窖泥中

乳酸菌的丰度相比新窖泥显著降低，而梭状芽孢杆菌、

甲烷杆菌、甲烷短杆菌等的含量增加[43]。Zheng Qi等[34]采

用Illumina MiSeq测序揭示了窖龄30 年窖泥和300 年窖泥

的微生物多样性；Liu Maoke等[44]通过Illumina MiSeq测序

研究了40 年和400 年泸州老窖窖泥细菌群落的多样性，

二者结果均表明两个窖龄样本微生物的结构无显著性差

异，但在窖泥微生物的丰度上有较大差异。Chai Lijuan
等[45]通过实时荧光定量PCR（quantitative real-time PCR，

qPCR）分析了30、100、300 年窖泥样品的微生物群落，

结果表明梭状芽孢杆菌的相对丰度与窖龄呈显著的正相

关，拟杆菌的相对丰度与窖龄呈显著的负相关[46]，此结

果与之前的报道一致，因此梭状芽孢杆菌和拟杆菌的丰

度可作为鉴别窖泥质量的潜在指标。Tan Guangxun等[11]

使用焦磷酸测序技术研究了1～50 年窖泥样品中原核生物

群落结构和多样性的变化情况，聚类分析结果表明，1 年
窖龄的微生物形成集群，25 年和 50 年窖龄的微生物也倾

向于形成1 个集群，10 年窖龄的微生物在两个集群中间

无规则地分布，表明它们处于初始驯化期（1 年）到成熟

期（25 年以上）之间的过渡状态。Wang Xujia等[47]采用

Roche 454焦磷酸测序技术和磷脂脂肪酸分析技术揭示了

5、30 年和100 年窖龄的窖泥样品中原核生物群落的结构

和多样性，研究显示Shannon指数在窖龄5～30 年区间的

窖泥样品中显著降低，在窖龄30～100 年区间的窖泥样

品中趋于稳定。造成这一结果的原因可能是微生物对窖泥

独特生境（富含有机质、高酸度和缺氧）的适应模式，适

应性微生物逐渐被富集，而不适应性微生物逐渐被淘汰，

最终形成稳定的群落结构，综合之前的研究结论可以大致

推测出窖泥的成熟约需要25～30 年[15]。根据文献[20,48-49] 
的结论，窖泥成熟过程中核心微生物以及古细菌的演替

过程如图2所示。

丰度由蓝色到红色表示数量由低到高；圆圈的直径与数量成正比。

图 2 核心微生物及古细菌随窖龄增长的演替过程 

Fig. 2 Succession of core microorganisms and archaea in pit mud with 

cellar age

2.2 窖泥真核微生物结构和多样性演替

与原核微生物相比，对真核微生物的研究多集中在

大曲制作和贮藏期微生物群落结构和多样性的变化以及

酒醅入池发酵后酒醅的微生物群落组成和演替等方面，

对窖泥中真核微生物结构和多样性的研究相对较少。孟

雅静等[50]采用Illumina高通量测序技术对浓香型白酒的

窖壁泥和窖底泥中真核菌群的结构进行了分析，结果表

明在老窖池池底泥的6 个样品中，只有1 个样品被成功

扩增测序，说明老窖池池底泥中真菌的含量非常少。 
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对该样本分析发现，在属水平上优势真核菌属（相对丰

度大于1%）在窖底泥与窖壁泥的差异明显。新窖池底

泥中的真核菌群组成比较单一，假丝酵母占绝对优势，

两组样本的窖壁泥的真核菌群组成较为丰富。老窖池壁

泥的优势真核菌属有毕赤酵母属、假丝酵母属、马拉色

菌属、嗜热子囊菌属等；新窖池壁泥的优势真核菌属有

假丝酵母属、毕赤酵母属、曲霉属等。王春艳等[51]对宋

河浓香型白酒不同窖龄窖泥与窖底泥真菌群落结构的分

析结果表明，窖壁泥中真菌丰富度和多样性均高于窖底

泥，新窖泥中主要有青霉菌属、毡盘菌属和被孢酶属

等，老窖泥中主要有嗜热真菌属、曲霉属和根毛霉属。

以上研究表明窖泥位置和窖龄都对真菌的群落结构有所

影响，窖壁泥中真菌菌群物种多样性和丰富度均高于窖

底泥。另外，Liu Maoke等[52]采用DGGE和Illumina MiSeq
测序方法研究了四川省不同年份窖泥的真菌群落结构，

并确定子囊菌、担子菌和接合菌是四川窖泥的主要真菌

门。与该研究结果不同的是，Cai Wenchao等[53]采用高通

量测序技术揭示了新疆地区窖泥不同深度真菌群落的结

构和多样性，发现新疆地区窖泥无论深度如何，优势真

菌门均为子囊菌、担子菌和霉菌。究其原因，可能是两

地区优势真菌门的差异可能是区域地理气候不同、土壤

差异以及窖泥理化性质等多重因素共同造成的。

3 窖泥感官质量评价

感官评价以其简单、直观、快捷以及不需要借助任

何仪器设备和固定的检验场所等优点而被广泛应用于食

品行业，在原料和产品的鉴定中具有不可替代的作用。

在浓香型白酒生产过程中，窖泥感官是评价窖泥质量的

重要参考依据。栖息在窖泥中的微生物不断适应窖池环

境，并从窖泥和黄水中摄取营养物质进行生长繁殖和复

杂的代谢活动，从而使得窖泥在视觉、嗅觉以及触觉等

方面发生不同程度的变化，最终导致窖泥品质之间的差

异。酿酒师傅凭借长期的实践经验，通过窖泥的感官特

性就可以初步判断窖泥品质的优劣，这也是目前酒企对

窖泥质量评判最常用的方法[54]。

3.1 色泽

色泽是反映窖泥老熟程度的一个重要指标。一般

来说，随着长时间连续发酵，窖泥不断成熟，色泽由黄

土色逐渐变成灰褐色或黑褐色，表面湿润光滑且具有光

泽，这是优质窖泥所具备的典型特征。而质量中等的窖

泥一般呈黄褐色，质量较差的窖泥呈黄色或者呈现出制

作窖泥时泥质的本色。

3.2 气味

优质老窖泥带有浓郁的酒香和酯香，且香味纯正持

久。质量中等的窖泥窖香味较正，有较好的酒香和酯香， 

香味持续时间稍短。质量较差的窖泥含有淡淡的酒香和酯

香，有一定的异味，比如酸味、腐败味、生泥味等。

3.3 质地

质地主要反应窖泥的物理状态，优质窖泥有明显的

黏手感、断层有气泡，用手轻轻捻动，其有天鹅毛般的

质地。质量中等的窖泥表层较柔熟细腻，有一定的黏稠

感，断面有气泡。质量较差或者退化的窖泥，样品中常

会有晶体或白色颗粒析出，有时甚至伴随着窖泥板结。

梁欢 [55]、余有贵 [56]等对不同质量窖泥样品理化性

质、微生物群落结构及其多样性以及所产酒体感官和风

味化合物进行分析，并以此作为窖泥等级划分和评分的

依据，最终结果与窖泥感官评价的结果相一致。李觅等[57] 

在色泽、气味、质感等感官评价的基础上，又加入了理

化指标和微生物指标，建立了窖泥质量评分标准，并确

定每个指标的评分细则和分值权重。如表2所示，利用该

方法对3、10、30 年窖龄的窖泥进行了评价，每个窖龄的

3 组平行样品平均得分分别为6.4、8.0、8.7，结果与“老

窖产好酒”的说法基本一致。

表 2 窖泥质量评定的标准[57]

Table 2 Criteria for pit mud quality assessment[57]

指标 等级（评分） 标准要求

色泽

一级（10） 灰褐色或黑褐色，无投入原料本色

二级（7） 黄褐色，无投入原料本色

三级（3） 黄色或主体泥色，无其他原料本色

气味

一级（10） 浓郁的老窖泥气味，有酯香酒香，香气纯正，香味持久，无异杂味

二级（7） 窖泥有酯香酒香味，香气正，香味较持久，无异杂味

三级（3） 香气欠正，有少许霉味、生味、腐烂味、腥臭味等

质地

一级（10） 无刺手感，细腻，断面有气泡，质地均匀无杂质，有明显黏稠感

二级（7） 刺手感明显，较细腻，断面有气泡，均匀基本无杂质，
有一定的黏稠感、刺手感

三级（3） 刺手感明显，欠细腻，断面较死板，较均匀，有少许杂质，略带黏稠感

水分
质量分数/%

9 35

8 34

7 33

6 32
5 31
4 30

3 ＜30
10 6.0～7.5

pH

8 5.0～6.0或7.5～8.0
5 4.5～5.0
3 ＜4.5或＞8.0
10 ≥1.3

微生物总数/
（1011 个/g
干泥）

8 1.0～1.3
5 0.8～1.0
0 ≤0.8
10 ≥1.0

芽孢杆菌数/
（1011 个/g
干泥）

8 0.8～1.0
5 0.5～0.8
0 ≤0.5
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4 窖泥理化因子、微生物群落、感官质量三者之间的

相关性

4.1 窖泥理化因子与微生物群落之间的相关性

窖泥理化因子是影响微生物群落α-多样性及β-多
样性的重要因素，目前发表的文献大多基于冗余分析

（redundancy analysis，RDA）来阐明微生物群落结构与

理化因子之间的相关性。虽然不同文献中环境因子和微

生物群落的相关性和显著性略有差异，但是从这些研究

结果可以看出明显的相似性。Tao Yong等[17]对比不同窖

龄窖泥研究发现，乳酸、pH值、NH4
＋和丁酸水平与原核

微生物的丰度显著相关，其中pH值和NH4
＋含量与拟杆菌

门和广古菌门的相对丰度呈正相关，而与厚壁菌门的相

对丰度呈负相关。刘梅等[58]研究了窖泥理化因子与微生

物群落之间的相关性，结果表明NH4
＋含量、pH值、总氮

含量分别和厚壁菌门、互养菌门比例呈正相关，与变形

菌门、绿弯菌门比例呈负相关。有效磷含量与互养菌门

和放线菌门比例呈正相关。腐殖酸含量和变形菌门比例

呈正相关。通过RDA可以进一步看出NH4
＋、总氮、有效

磷含量和pH值对微生物群落的影响最大，其次为水分、

腐殖酸、钙和铁元素含量。胡晓龙等[59]对3 个不同质量

等级窖泥中厌氧微生物群落以及共生模式的分析结果表

明，pH值、NH4
＋含量、有效磷含量主要与梭状芽孢杆

菌、甲烷杆菌和拟杆菌的相对丰度呈正相关，而与芽孢

杆菌、乳酸菌的相对丰度呈负相关，同时该研究结论也

阐述了随窖龄的增加窖池产己酸能力增加的原因。在窖

池使用过程中，窖泥的理化指标会影响微生物的生长代

谢、酶活性，进而导致微生物群落的改变[32]。因此，深

入认识窖泥理化性质与微生物的关联性分析有助于进一

步指导新老窖泥的日常养护。

4.2 窖泥微生物群落与感官质量之间的联系

窖泥的质量本质上取决于窖泥中所含微生物的种类

及数量，随着窖龄的增加，窖池微生物适应并改造理化

环境的能力不断增强，当功能微生物积累到一定程度，

其代谢产生的物质逐渐改变窖泥的视觉、嗅觉以及触觉

等品质，这就为窖泥的感官质量提供了评价基础。微生

物产生的风味化合物主要包括酯类、醇类、酸类、醛酮

类以及芳香族化合物等，其中酯类是放香的主体物质，

酯类大多属于较易挥发且香气较强的一类化合物，具有

令人愉悦的花香或果香气味。酸类物质一般不易挥发，

属于白酒中重要的呈味物质，但是酸可以与醇发生酯化

反应，从而生成具有放香作用的酯类物质。醇类物质是

香和味之间的桥梁，醇类物质的沸点一般较低、易挥

发，在挥发的过程中“拖带”出其他组分物质挥发，因

此是重要的助香化合物。同样，醛类物质和酮类物质也

具有助香和提香的作用。吴浪涛等[16]在不同窖泥样品中

共检测到101 种风味物质，通过对比10 年和30 年窖泥

样品中挥发性化合物发现，30 年窖泥样品中酯类化合物

显著高于10 年窖泥，酸类物质含量无明显差异，10 年
窖泥样品中的醇类物质含量显著高于30 年窖泥样品。

这些物质随着窖池长期、反复的使用逐渐和窖泥融为一

体，使得窖泥具有浓郁的窖香味和酒香味，并伴随着色

泽的不断加深[60]，最终可作为评价窖泥感官质量的重要

指标。

4.3 窖泥理化因子与感官质量之间的联系

从本质上来讲，浓香型白酒窖池的组成可以分为

两个部分，即培养基和菌种。培养基又可以细分为载体

物质（主要是泥质）和营养物质（如水分、腐殖质、无

机元素等）。在窖泥制作过程中，培养基配方直接决定

窖泥初始的理化环境，而理化环境是否适宜又直接决定

微生物的生长繁殖情况。窖池的泥质一般采用吸水性较

强的黄黏土，另外加入一定量的泥炭以增加窖泥中的腐

殖质含量。除此之外，泥炭还具有良好的保水性能和酸

度缓冲作用。一些酒企在窖泥制作中可能还会选择藕塘

泥，藕塘泥中含有较高含量的氨态氮、腐殖质和微生物

菌系，较黄黏土更有利于窖泥的老熟。水分可以将泥

质、曲粉、酒醅及其他有机质充分混合成黏稠的半固

态，水分质量分数一般在39%～45%之间为宜，从而有利

于后期搭窖时窖泥附着于窖壁。酒醅微生物在发酵过程

中会产生乙酸、乳酸等大量有机酸，这些有机酸会随黄

水逐渐向窖泥中渗透，有机酸的积累会使pH值降低，最

终导致窖泥酸化[61]，甚至板结。另外，若因日常养护不

善致使pH值过高，窖泥则会出现较明显的氨味。腐殖质

主要由C、H、O、N、P、S等元素构成，这些元素是窖

泥微生物生长繁殖所必需的营养物质，此外腐殖质具有

一定的缓冲性，可以使黄黏土疏松，使砂土、糟醅等颗

粒物质黏结，是窖泥形成团粒结构的良好胶结剂[12]。微

生物可有效利用NH4
＋中的氮元素，NH4

＋含量在一定程度

可以反映窖泥的质量，但是NH4
＋含量过高容易导致窖泥

臭味明显。在浓香型白酒长期的生产酿造过程中，酿酒

师傅可以依据窖泥一系列的感官变化来判断窖泥各个理

化指标是否保持在一个相对均衡的水平上，同时从侧面

反映窖泥微生物生长的环境是否适宜。

5 结 语

大量研究表明，不同质量等级的窖泥之间，pH值以

及水分、NH4
＋、有效磷、速效钾、己酸含量随窖泥质量

的提升而增加，而腐殖质、Ca2＋、乙醇、乳酸、乙酸含

量则随窖泥质量的提升而降低，在生产实践中可作为反

映不同窖泥质量的评价指标[62]。在窖泥的使用过程中，

窖泥微生物得以不断富集，代谢链逐渐趋于完整，有机
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酸的分解代谢是pH值上升的主要原因。N、P、K是微

生物生长繁殖所必需的化学元素，其含量的多少可以反

映窖泥微生物谢旺盛与否。窖泥中Ca2＋的含量可以作为

评价新窖泥和退化窖泥的特征指标。窖泥微生物是生产

优质浓香型白酒的关键所在，但窖泥微生物是一个庞大

且复杂的群体，目前，通过现代化技术大量地研究解析

了窖泥微生物的结构和群落演替，为研究窖泥功能微生

物的组成和人工窖泥的培养提供了科学依据。在此基础

上还可以进一步分析微生物群落的种间关系，从而利用

协同作用让微生物产生更多的风味化合物。相比于理化

指标和微生物指标，窖泥感官质量受到主观因素影响较

大，这就要求评价者需要有一定的实践经验并经过系统

的培训。酒企还可以进一步细化评分细则和权重分配，

从而更加全面、准确地为窖泥感官评价提供参考依据。

另外，在后续开展此类研究时，可以进一步扩大样本量

以及对窖泥的老熟过程进行持续跟踪研究，得到各个指

标准确的变化趋势和规律，为窖泥的综合质量评价和养

护提供切实可行的理论依据。
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