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摘要：【目的】了解生料酿醋不同阶段的真菌群落结构及其变化规律，为生料酿醋工艺优化提供理论指

导。【方法】从山西一家生料酿醋企业采集原料、麸曲、发酵缸醋醅、熏醋样、淋醋样等涉及生料酿醋

各阶段的样品共 51 份，扩增真菌 ITS1 区序列并利用高通量测序技术分析真菌多样性。【结果】除 5 份

样品未扩增成功外，在剩余 46 份样品中共检测到 489 个真菌 OTU，以子囊菌为主(占 88.3%)。原料、

麸曲、发酵缸醋醅、熏醋样、淋醋样等不同组别间在真菌群落结构方面存在显著差异。原料和麸曲中的

真菌物种丰富度最低，发酵缸醋醅的真菌物种丰富度最高，熏醋样和淋醋样中的真菌物种丰富度又有所

降低。原料和麸曲中的优势真菌分别为酿酒酵母和黑曲霉，是发酵阶段真菌的重要来源，但发酵缸醋醅

中也检测到大量可能来源于发酵室环境的真菌。发酵缸醋醅在不同发酵时期间也存在明显的真菌群落结

构差异，并可据此划分成发酵前期(包括发酵第 2–13 天的样品)和发酵后期(包括发酵第 17–46 天的样品)。

酿酒酵母和亮白曲霉的丰度在发酵前期显著高于发酵后期，而黑曲霉、一种小戴卫霉科真菌等的丰度在

发酵后期显著高于发酵前期。【结论】生料酿醋的不同阶段和发酵缸醋醅发酵的不同时期，其真菌群落

结构都存在明显差异。酿酒酵母和黑曲霉是发酵阶段的优势真菌。本研究为生料酿醋工艺优化提供了理

论依据。 

关键词：生料酿醋，真菌多样性，高通量测序，黑曲霉，酿酒酵母 

 

食醋是全球消费量最大的调味品之一，也是

我国传统的调味品，含有丰富的营养成分，具有

独特的药理作用[1]。我国是世界上最早使用谷物酿

醋的国家，不同地域形成具有独特风味和口感的

名牌醋，其中最具代表性的就是被称为“中国四大

名醋”的山西老陈醋、江苏镇江香醋、福建永春老
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醋和四川保宁麸醋[2]。山西老陈醋是我国北方地区

最著名、最具代表性的食醋。它以高粱和麸皮为

主要原料，以稻壳和谷壳为辅料，以大麦、豌豆

为原料制作的大曲作为糖化发酵剂，经酒精发酵

后采用固态醋酸发酵，再经熏醅、淋醋、陈酿等

工艺酿制而成[3]。纯正的山西老陈醋需经过“蒸、

酵、熏、淋、陈”五道工序，产品具有“色、香、

浓、醇、酸”的特点[4]。为应对世界能源危机、体

现节能环保的理念，在 20 世纪 70 年代生料酿醋

法应运而生，最先投产于山西省长治市，现已被

全国多地的酿醋企业所采用[5–7]。生料酿醋工艺与

一般酿醋方法(熟料酿醋)的不同之处是原料经过

粉碎后，不加蒸煮，而是直接与麸曲、水按比例

混合装缸进行糖化分解、酒精发酵和醋酸发酵[8]。

与熟料酿醋相比，生料酿醋节省了昂贵的蒸煮设

备、燃料和劳动力，降低了成本[9]。 

在传统食醋酿造过程中，独特的生产工艺和

地理气候形成独特的风味，多种微生物类群的相

互作用共同决定了食醋的产量和品质。传统食醋

的酿造多为开放式多菌种混合发酵方式，酿醋原

料的复杂性和环境的开放性造就了酿醋微生物群

落的复杂性和多样性。因此，对传统食醋酿造过

程中发酵微生物的研究显得尤为重要。多年来，

科研人员已对多种名优食醋中参与发酵的微生物

进行过研究，使用的研究方法既有传统的分离培

养方法，也有基于 DGGE(变性梯度凝胶电泳)、高

通量测序等的非培养方法[10–18]。 

生料酿醋由于在原料处理上不同于熟料酿

醋，因此，生料酿醋微生物群落的组成结构及演

替可能与熟料酿醋存在差异。目前有关酿醋微生

物的研究大多针对熟料酿醋，而对生料酿醋中微

生物的关注较少。为此，我们从位于山西省长治

市的圣堂食品科技有限公司(晋东南地区一家典

型的进行生料酿醋的企业)采集涉及生料酿醋各

阶段的样品，基于 Illumina Miseq PE300 平台进行

高通量测序，通过分析微生物群落结构的组成和

变化规律为后续生料酿醋工艺优化供理论指导。

本文报道生料醋酿造过程中真菌多样性及其变化

规律的研究结果。 

1  材料和方法 

1.1  研究材料 

2018 年 5 月 22 日在山西省圣堂食品科技有限

公司采集原料(Y)、麸曲(Q)、发酵缸醋醅(F)、熏

醋样(X)和淋醋样(L)等涉及生料酿醋全过程的 17

组共 51 份样品，每组 3 份平行样(表 1)。其中，

发酵缸醋醅包括入缸发酵起第 2、6、10、13、17、

22、26、29、32、35、39、46 天时的样品，从发

酵料表面中部往下 30 cm 深处采集约 500 g 样品装

入无菌自封袋内。为比较发酵缸顶部和底部的真

菌群落结构是否相同，对于发酵第 26 天的样品，

还另外采集了刚翻过醅的样品(F26D，代表缸底的

样品)。采集的样品置于车载冰箱中，当日运回实

验室，–80 °C 超低温冰箱保藏备用。 

1.2  DNA 提取、PCR 扩增与测序 

称取 0.25 g 样品，采用试剂盒 PowerSoil DNA 

Isolation kit (MOBIO Laboratories，Inc．美国)提取

总 DNA，然后使用引物 ITS1F (5′-CTTGGTCATTT 

AGAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GCTGCGTTCT 

TCATCGATGC-3′)扩增真菌 ITS1 区域[19]。扩增采

用 20 µL 反应体系：2 µL 10× Buffer，2 µL 2.5 mmol/L 

dNTPs，0.8 µL ITS1F (5 µmol/L)，0.8 µL ITS2R     

(5 µmol/L)，0.2 µL TaKaRa rTaq DNA 聚合酶，0.2 µL 
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表 1.  样品信息表 

Table 1.  Information of samples used in this study 

Sample codea No. samplesb Source No. fungal speciesc No. fungal OTUsc 

Y 3 Raw material 4–10 5–10 

Q 3 Starter 7–9 8–10 

F2 3 2 d of fermentation 32–38 40–46 

F6 3 6 d of fermentation 40–45 51–63 

F10 3 10 d of fermentation 41–57 57–73 

F13 3 13 d of fermentation 45–53 62–71 

F17 3 17 d of fermentation 48–86 62–108 

F22 3 22 d of fermentation 42–55 52–66 

F26 3 26 d of fermentation 49–73 62–87 

F26D 3 26 d of fermentation 40–71 43–78 

F29 3 29 d of fermentation 32–44 38–55 

F32 3 32 d of fermentation 19–47 22–56 

F35 3 (2) 35 d of fermentation 37–72 48–92 

F39 3 (2) 39 d of fermentation 32–76 39–100 

F46 3 (2) 46 d of fermentation 22–26 28–33 

X 3 (1) Smoking cupei 24 29 

L 3 Leaching cupei 13–47 16–58 

Total 51 (46)   311 489 
a For raw materials (Y), starter (Q), smoking cupei (X) and leaching cupei (L), numbers 1, 2 or 3 were added after the sample code to 
represent each of the three parallel samples (e.g., Y1, Y2, Y3). For fermenting samples (F), letters A, B or C were added after the 
sample code to represent each of the three parallel samples (e.g., F2A, F2B, F2C). b Three parallel samples were collected from each 
group, but PCR amplification failed for five out of the total samples. The number of successful samples was indicated in parentheses. 
Other samples not specially noted were all successfully amplified and sequenced. c The number of fungal species detected was smaller 
than that of OTUs probably because 1) there was a high intra-specific variation (larger than 3%) in certain species, and 2) some OTUs 
could only be identified to genus or above-genus levels. Therefore, according to the 97% sequence similarity threshold, some different 
OTUs have the same name in the final taxonomy assignment results. 
 
 
 

BSA，10 ng 模板 DNA，补 ddH2O 至 20 µL。每个

样本 3 次重复。将同一样本的 PCR 产物混合后用

2%琼脂糖凝胶电泳检测，使用 AxyPrep DNA 凝胶

回收试剂盒(AXYGEN 公司)切胶回收 PCR 产物。

将 PCR 产物用 QuantiFluor™-ST 蓝色荧光定量系

统(Promega 公司)进行定量检测后构建 Miseq 测序

文库，基于 PE300 策略进行测序。高通量测序工

作由上海美吉生物医药科技有限公司(上海，中国)

完成。 

1.3  数据分析 

数据分析在上海美吉生物医药科技有限公司

开发的 I-Sanger 云平台(www.i-sanger.com)上完 

成。对于测序得到的双端原始序列数据，先过滤

reads 尾部质量值低于 20 的碱基及质控后短于  

50 bp 的 reads、去除含 N 碱基的 reads，然后将正、

反向测序得到的 reads 对应拼接起来，根据序列首

尾两端的 barcode 和引物序列区分样品，并校正序

列方向，从而得到有效序列。对有效序列依据 97%

相似水平划分 OUT (operational taxonomic unit，可

操作分类单元)，并生成 OTU 表。通过 ITSx 软   

件[20]分析各 OTU 的代表序列，将找出的非真菌

OTU 从 OTU 表中去掉，同时过滤掉序列数少于 
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10 的 OTU。进行 α 和 β 多样性分析时，按照最小

样本序列数进行抽平，除特殊说明外，均在 OTU

水平进行分析。进行 ANOSIM 和 ADONIS 组间差

异比较时，使用 Bray curtis 算法计算样品间的距

离矩阵。 

2  结果和分析 

2.1  样本序列信息及真菌组成 

在本研究所用的 51 份样品中，有 5 份样品(即

F35C、F39B、F46B、X1 和 X2)因扩增真菌 nrDNA 

ITS1 片段目的条带太弱未能达到建库要求，因此

只对剩余 46 份样品进行了高通量测序。从这 46

份样品中各得到 3.1–7.3 万条有效序列。由稀释曲

线可知，随着序列数的增加，各样品可检测到的

OTU 数趋于平缓(图 1)，说明本次测序的深度足

够，按最小样本序列数(即 31035)抽平足以反映各

样品中的物种多样性。过滤掉非真菌 OTU 及序列

数小于 10 的 OTU 后，从 46 份样品中共检测到 489

个真菌 OTU，隶属于至少 6 门、25 纲、62 目、123

科、206 属、311 种(部分 OTU 只能确定到属或属

以上分类水平)。每份样品含有的 OTU 数是 5–108

个(平均 50 个 OTU/样品)，其中，在麸曲(Q，8–10

个 OTU/样品)和原料(Y，5–10 个 OTU/样品)中检

测到的 OTU 数最少(表 1)。唯一在所有样品中都

存在的真菌是黑曲霉(Aspergillus niger)，但其在不

同类型样品中的丰度存在差异。具体来讲，在麸

曲、发酵缸醋醅(F)和熏醋样(X)中有较多的黑曲霉

序列(385–65033 条序列/样品；占各样品总序列数

的比例 0.59%–99.9%)，尤其是在麸曲中黑曲霉的

比例高达 99.9%，而在原料和淋醋样(L)中黑曲霉序

列较少(4–103 条序列/样品；比例 0.01%–0.33%)。 

 
图 1.  稀释曲线 

Figure 1.  Rarefaction curve of all samples. Y, Q, F, L 
are the codes for each category of samples (see Table 
1).  

2.2  发酵缸顶部和底部真菌群落结构的比较 

利用发酵第 26 天的样品比较了翻醅(代表缸

底部)与未翻醅(代表缸顶部)2 组样品间的真菌群

落结构，发现它们之间在 α 和 β 多样性分析中均

无显著差异(表 2，表 3)。这也说明从距发酵料表

面 30 cm 深处采集的样品可以代表整个发酵缸的

真菌群落结构。在后面的分析中，我们只用未翻 

表 2.  翻醅与未翻醅样品间 α多样性指数比较 

Table 2.  Comparison between turning-over and 
unturned samples at α-diversity indices 
Estimators F26 F26D P-value

Sobs 71±13.89 63±18.03 0.58 

Ace 101.13±7.39 72.76±27.17 0.16 

Chao 82.00±10.90 69.08±22.92 0.43 

Simpsoneven 0.1±0.08 0.22±0.13 0.73 

Coverage 1.00 1.00 0.25 

Shannon 3.08±0.32 3.05±0.45 0.92 

Simpson 0.08±0.04 0.10±0.06 0.78 

F26 represents the group of samples that were not turned over, 
and F26D represents the group of samples that were turned over. 
Sobs, Chao and Ace are indices reflecting community richness; 
coverage is an index reflecting community coverage; 
Simpsoneven is an index reflecting community evenness; Shannon 
and Simpson are indices reflecting community diversity. 
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表 3.  不同类型样品间 β多样性水平的比较 

Table 3.  Comparison among different types of 
samples at β-diversity level 

Items in  
comparison 

No. groups 
ANOSIM ADONIS 

R P R2 P 

F26 vs. F26D 2 –0.185  0.697  0.160 0.800 

Y, Q, F 3 0.240  0.006  0.187 0.002 

Y, Q, F, L 4 0.500  0.001  0.273 0.001 

EF vs. LF 2 0.825  0.001  0.463 0.001 

F2–F46 12 0.689  0.001  0.723 0.001 

Y, Q, F, L are the codes for each category of samples (see Table 

1). There was only one effective sample in the smoked sample 

group (X), so it was not involved in ANOSIM/ADONIS 

analysis. F26 and F26D represent the samples collected on the 

26th day of fermentation, which were turned over (F26D) or not 

turned over (F26). EF and LF represent early-fermentation 

(F2–F13) and late-fermentation (F17–F46) groups, respectively, 

as shown in Figure 3. The R2 value in ADONIS analysis 

represents the interpretation of different grouping factors for 

sample differences. The larger the R2 is, the higher the 

interpretation of different grouping factors for sample 

differences. 

 

醅的样品代表第 26 天的样品跟其他组别的样品进

行比较分析。 

2.3  生料酿醋不同阶段真菌群落结构的比较 

我们比较了原料(Y)、麸曲(Q)、发酵缸醋醅

(F)、熏醋样(X)和淋醋样(L)的真菌群落结构。从

门水平看(图 2-A)，原料和麸曲中几乎全是子囊

菌；在发酵缸醋醅和熏醋样中子囊菌仍占优势，

但也存在部分担子菌和接合菌；在淋醋样中，担

子菌的比例超过了子囊菌。从属和种水平看(图

2B-C)，原料和麸曲中虽都是子囊菌，但优势真菌

种 类 不 同 ， 分 别 是 酿 酒 酵 母 (Saccharomyces 

cerevisiae)和黑曲霉；发酵缸醋醅含有的真菌种类

最为丰富，以酿酒酵母和黑曲霉的比例最高(分别

为 27.8%和 27.5%)；熏醋样中曲霉属 Aspergillus 

的比例仍然较高(26.2%)，主要是黑曲霉(12.5%)

和帚状曲霉(Aspergillus penicillioides，11.9%)，但

酿酒酵母属真菌的比例下降很多(仅占 0.5%)；淋

醋 样 中 的 优 势 物 种 为 一 种 毛 孢 子 菌 属 真 菌

(Trichosporon sp. ， 占 比 57.6%) 和 一 种 青 霉 菌

(Penicillum paneum，占比 27.8%)，曲霉属真菌的

比例进一步下降到 1%，酿酒酵母属真菌完全消

失。该结果反映了生料酿醋不同阶段真菌群落结

构的动态变化。不同组别的样品间在真菌群落结

构方面差异显著(表 3)。 

为了解发酵阶段真菌的来源，我们比较了原

料、麸曲和发酵缸醋醅中存在的真菌。除仅存于

麸曲中的 Ceratocystiopsis minima 外，其他所有在

原料和麸曲中检测到的真菌都可以在发酵缸醋醅

中检测到，但这些在原料和麸曲中存在的真菌仅

占发酵缸醋醅真菌物种总数的 7%(20/288)(图

3-A)。也就是说，大量参与发酵的真菌种类可能

来源于发酵室环境中。来源于原料的酿酒酵母和 

来源于麸曲的黑曲霉是发酵阶段的优势真菌，分

别占发酵缸醋醅总序列数的 25%和 29%(图 3-B)。 

2.4  发 酵 阶 段 不 同 发 酵 时 期 真 菌 群 落 结 构 的  

比较 

对采自发酵缸不同时期的样品进行层级聚类

分析，发现这些样品可明显聚成发酵前期和发酵

后期 2 个分支(图 4)。发酵前期包括 F2、F6、F10

和 F13 的所有样品；发酵后期包括 F17、F22、F26、

F29、F32、F35、F39、F46 的所有样品。从群落

组成图中也能看出类似的规律(图 5)。在发酵前期，

酿酒酵母是优势真菌(占比在 50%以上)，但随着发

酵的进行，酿酒酵母所占的比例逐渐减少，而黑

曲霉和亮白曲霉(Aspergillus candidus)所占的比例

在逐渐增大。在发酵后期，黑曲霉(平均占比 35%)

和一种小戴卫霉科的真菌(Davidiellaceae sp.)(平

均占比 11%)成为了优势真菌。 
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图 2.  生料酿醋不同阶段的真菌群落组成 

Figure 2.  Composition of fungal community at different stages of raw vinegar production. A: Comparison at the 
phylum level; B: Comparison at the genus level; C: Comparison at the species level. Y, Q, F, X and L are the codes 
for each category of samples (see Table 1). All fungal taxa with an abundance of lower than 0.1 are combined as 
“others”. Green and red lines connect Aspergillus and Saccharomyces, respectively, among different sample groups 
in B, and they connect Aspergillus niger and Saccharomyces cerevisiae among different sample groups in C. 
 

发酵缸不同组别样品间在真菌群落结构方

面存在显著差别(P<0.001)。具体来讲，发酵前

期和发酵后期两组样品间的差异可解释 46.3%

的样品差异；按发酵时间所划分的 12 组样品间

(F2–F46)的差异可解释 72.3%的样品差异(表 3)。

酿酒酵母和亮白曲霉的丰富度在发酵前期显著

高于发酵后期，而黑曲霉、小戴卫霉科真菌、

紫红曲霉 Monascus purpureus、曲霉属其他真   

菌 等 的 丰 富 度 在 发 酵 后 期 显 著 高 于 发 酵 前 期

(图 6)。 
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图 3.  原料(Y)、麸曲(Q)和发酵缸醋醅(F)中真菌的比较 

Figure 3.  Comparison of fungi in raw material (Y), starter (Q) and fermentation-stage samples (F). A: Venn 
diagram among Y, Q and F at the species level; B: Circos plot showing the corresponding relationships between the 
abundance of species and samples. All species with an abundance of lower than 0.1 are combined as “others”. 

 

 

图 4.  发酵阶段所有样本的层级聚类分析 

Figure 4.  Hierarchical clustering tree of all samples from the fermentation stage. 
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图 5.  发酵阶段各时间点的真菌群落组成 

Figure 5.  Composition of fungal community at different time points during fermentation. 

 
图 6.  发酵前期与发酵后期差异物种检验 

Figure 6.  Fungal species showing significant difference between early and late fermentation groups. Y axis 
represents different species, and X axis represents the relative abundance percent of species in each group. Only the 

first 15 species ranked in abundance are displayed. *: 0.01<P≤0.05; **: 0.001<P≤0.01; ***: P≤0.001.  



1366 Yongjie Zhang et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2020, 60(7) 

actamicro@im.ac.cn 

 

3  讨论 

我国传统食醋多采用开放式的多菌种混合固

态发酵工艺，发酵过程中微生物群落不断消长演

替，发酵微生物群落组成及其变化对食醋品质和

风味有重要影响。本研究利用 Illumina 高通量测

序技术全面分析了生料酿醋各阶段的真菌菌群的

组成结构及变化规律，发现参与生料酿醋的关键

真菌与熟料酿醋无本质区别，都是以黑曲霉和酿

酒酵母为优势真菌。在食醋酿造过程中，霉菌的

主要功能是分泌大量的酶，将淀粉、蛋白质等大

分子物质水解为糊精、葡萄糖、多肽和氨基酸等

小分子物质；酵母菌的主要功能是将单糖转化为

乙醇和二氧化碳(酒精发酵阶段)，到醋酸发酵阶段

后，随着酵母菌在醋醅中自然降解，其中的一些

营养物质也释放到醋醅中，能够被其他微生物利

用[12]。相同的关键微生物暗示着生料醋与熟料醋

在品质上应该也是接近的。已有报告指出，生料

醋不仅质量上符合国家标准，而且具有能耗低、

提高出醋率、同样保持山西醋特有风味等特点[21]。

然而，生料醋与熟料醋酿造过程中的真菌群落结

构也存在差异之处。有研究利用 DGGE 技术分析

熟料醋酿造过程中的真菌组成[14,16]，发现酿酒酵

母属和复膜孢酵母属 Saccharomycopsis 是整个发

酵阶段的优势真菌属，而曲霉属仅在酒精发酵阶

段检测到，未能在醋酸发酵阶段检测到。本研究

显示，曲霉属真菌始终以较高的比例存在于生料

醋的整个发酵阶段(图 5)，而复膜孢酵母属仅以极

低的比例(<0.05%)存在于个别样品中。目前，尚未

见通过高通量测序技术分析山西老陈醋熟料酿造

过程中真菌多样性变化的报道。 

本研究发现原料和麸曲是生料醋发酵阶段重

要的真菌来源，分别为发酵阶段提供了酿酒酵母

和黑曲霉这两种最关键的真菌。原料中酿酒酵母

占比达到 99.7%，麸曲中黑曲霉占比达到 99.8%。

这跟实际生产中在原料准备和麸曲制作时分别人

为添加了酿酒酵母和黑曲霉有直接关系。在生料

醋的发酵阶段，每隔几天要进行一次翻醅操作。

本研究对发酵缸顶部和底部的真菌群落结构进行

了比较，发现它们无显著差异。这说明翻醅有助

于改善发酵缸中的微环境，确保发酵缸不同部位

的醋醅具有较一致的菌群结构。在发酵阶段样品

中还检测到大量在原料和麸曲中不存在的真菌，

其可能来源于翻醅工具或发酵室环境。传统食醋

酿造是在开放的环境下进行的，来自环境的微生

物在发酵过程中也起到了重要的作用。 

食醋酿造要经历糖化、酒精发酵和醋酸发酵 3

个生化过程，这 3 个发酵过程都是在不同微生物

分泌的酶作用下进行的：曲霉菌分泌淀粉酶，使

淀粉转化为糖；酵母菌分泌酒化酶，使糖转化为

酒精；醋酸菌分泌氧化酶，使酒精转化为醋酸[9]。

生 料 酿 醋 的 发 酵 周 期 ( 约 50 d) 要 比 熟 料 酿 醋

(20–30 d)长，这 3 个反应阶段的划分不是很明显，

在发酵后期，甚至可同时发生糖化、酒化和醋酸

发酵[22]。在本研究的生料醋生产中，发酵是一直

在发酵缸中进行的，醋醅入缸起的前 7 d 用塑料布

密闭缸口，不进行翻醅操作，之后约 3 d 翻 1 次醅。

根据真菌群落结构，我们能够将生料酿醋的发酵

阶段划分成发酵前期(从入缸开始到发酵 15 d 左

右)和发酵后期(从入缸发酵 15 d 左右到发酵结

束)，二者在真菌群落结构方面存在显著差异，大

体对应生产中的糖化/酒精发酵阶段和醋酸发酵阶

段。发酵前期的优势真菌是酿酒酵母和黑曲霉，

这个时期应该主要是进行糖化和酒精发酵；发酵
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后期酿酒酵母几乎找不到了，以黑曲霉和一种小

戴卫霉科的真菌为优势真菌，这个时期应该主要

是进行醋酸发酵。然而，醋酸发酵阶段起主要作

用的应该是醋酸菌、乳酸菌等细菌，故而，发酵

后期不同组别样品间在真菌群落组成方面有较大

的波动(图 5)。在发酵后期，由于仍有较多的黑曲

霉，因此仍可能发生糖化分解；由于酿酒酵母缺

失，可能由某些产乙醇的细菌代替酿酒酵母进行

酒化作用。 

如前所述，在传统食醋酿造过程中，细菌也

起着重要的作用，尤其是醋酸菌和乳酸菌。醋酸

菌的主要功能是氧化糖和乙醇，可将乙醇氧化为

高浓度的醋酸，同时还能生成大量的有机酸；乳

酸菌的主要功能是产生大量的乳酸，能够缓解食

醋剌激的酸味，改善口感(即赋予醋特殊柔和香

味)，同时还可促进酵母菌的生长，提高发酵酒醪

的 酒 度 ， 从 而 提 高 醋 的 产 量 。 已 有 研 究 利 用

DGGE、高通量测序等技术分析了山西老陈醋熟料

酿造过程中的细菌多样性[11,14,16,23]。除醋酸菌和乳

酸菌外，发现 Pantoea、Pediococcus、Rhizobium、

Komagataeibacter (以前叫 Gluconacetobacter)、

Kroppenstedtia、Propionibacterium 等属的细菌也

比较重要，而且不同阶段的优势细菌类群也存在

差异[11,14,16,23]。可以预期的是，参与生料醋酿造的

细菌既有与熟料醋相同的关键细菌类群，也可能

具有一些独特的细菌类群。本文只报道了生料酿

醋酿造过程中真菌多样性的变化情况，有关细菌

多样性的变化情况将另文发表。 
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Fungal diversity during raw vinegar brewing process as revealed 
by high-throughput sequencing 

Yongjie Zhang1*, Ningbo Cui1, Lizhen Zhang1, Xiaojun Zhen2, Qingshan Liu3 
1 School of Life Sciences, Shanxi University, Taiyuan 030006, Shanxi Province, China 
2 Shengtang Food Technology Co., Ltd., Changzhi 047500, Shanxi Province, China 
3 Sorghum Research Institute, Shanxi Academy of Agriculture Sciences, Yuci 030600, Shanxi Province, China 

Abstract: [Objective] To understand the structure and dynamics of fungal community during raw vinegar brewing. 

[Methods] In total 51 samples including raw materials, starter, fermenting samples in urns, smoking cupei and 

leaching cupei were collected from a raw vinegar making enterprise in Shanxi Province, and fungal diversity was 

analyzed by high throughput sequencing of ITS1 regions. [Results] Except 5 samples having failure amplifications, 

489 fungal OTUs were detected in the remaining 46 samples, dominated by Ascomycetes (88.3%). There were 

significant fungal community differences among groups. The species richness was the lowest in raw materials and 

starter, the highest in fermenting samples, and medium in smoking and leaching cupei. The dominant fungi from 

raw materials and starter were Saccharomyces cerevisiae and Aspergillus niger, respectively, which were important 

inocula for fermentation. There were also obvious fungal community variations during fermentation in urns, which 

were further divided into early (F2 to F13) and late (F17 to F46) fermentation stages. The abundance of S. 

cerevisiae and Aspergillus candidus was significantly higher in the early fermentation stage, whereas that of A. 

niger and Davidiellaceae sp. was significantly higher in the late fermentation stage. [Conclusion] There are 

significant fungal community variations among different brewing steps and among different fermentation stages in 

urns. S. cerevisiae and A. niger represent the main fungi contributing to raw vinegar fermentation. This study 

provides a theoretical basis for the optimization of raw vinegar brewing process. 

Keywords: raw vinegar brewing, fungal diversity, high-throughput sequencing, Aspergillus niger, Saccharomyces 

cerevisiae 
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