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摘  要：【背景】醋曲是我国传统谷物醋酿造中的重要微生物来源，通常一次制备分批使用。【目

的】解析传统醋曲储存过程中微生物群落结构变化规律。【方法】从山西晋南一家百年老醋坊分别

采集大曲原料、新制醋曲、储存 7 个月和 12 个月的醋曲，利用高通量测序技术分析微生物多样性。【结

果】从 4 组样品中共找到 610 个真菌可操作分类单元(operational taxonomic unit, OTU)和 747 个细

菌 OTU。子囊菌门(Ascomycota，占比 95%)和厚壁菌门(Firmicutes，占比 81%)分别为优势的真菌

和细菌类群。醋曲成品中约 1/3 的真菌 OTU 和约 95%的细菌 OTU 可在醋曲原料中找到，说明原

料是醋曲的重要微生物来源。相较于新制醋曲，储存 7 个月和 12 个月醋曲中的真菌和细菌多样性

均显著降低。醋曲贮存过程中微生物群落结构发生明显改变，并且相较于真菌群落结构，细菌群

落结构更易波动。相较于醋曲原料，醋曲成品中显著富集扣囊复膜孢酵母 (Saccharomycopsis 
fibuligera)、东方伊萨酵母(Issatchenkia orientalis)等真菌，以及克罗彭斯特菌属(Kroppenstedtia)细
菌。功能预测发现，醋曲中的真菌以腐生营养型为主，细菌与代谢相关的通路显著富集。【结论】

醋曲贮存过程中微生物多样性降低，微生物群落结构也随之发生变化。研究结果提高了对传统醋

曲中微生物来源及其群落结构变化规律的认识，为稳定大曲品质及其工艺改良提供了科学依据。 
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Abstract: [Background] Vinegar Daqu is an important source of microorganisms during the 
brewing of traditional grain vinegar in China. It is usually prepared once and used in batches. 
[Objective] To reveal the structural variations of the microbial community in the traditional 
vinegar Daqu during the long-term storage. [Methods] From a century-old vinegar factory in 
southern Shanxi, we collected the raw materials of Daqu and the vinegar Daqu products that 
were newly produced and had been stored for 7 and 12 months, respectively. Microbial diversity 
was investigated by high-throughput DNA sequencing. [Results] A total of 610 fungal 
operational taxonomic units (OTUs) and 747 bacterial OTUs were obtained from the four 
groups of samples. Ascomycota (95%) and Firmicutes (81%) were dominant among fungi and 
bacteria, respectively. About one third of fungal OTUs and 95% of bacterial OTUs in vinegar 
Daqu were detected in the raw materials of Daqu, indicating that raw materials acted as the main 
source of microorganisms in vinegar Daqu. Compared with that in the newly-produced vinegar 
Daqu, the diversity of fungi and bacteria decreased significantly in vinegar Daqu samples that 
have been stored for 7 months and 12 months. Microbial community structure changed during 
the storage of vinegar Daqu, with the bacterial community structure being more prone to 
fluctuation than the fungal community. Compared with those in the raw materials, fungi like 
Saccharomycopsis fibuligera and Issatchenkia orientalis and bacteria such as Kroppenstedtia 
were significantly enriched in vinegar Daqu products. According to the results of function 
prediction, the fungi were mainly saprotrophic, and the metabolism pathways of bacteria were 
enriched significantly. [Conclusion] Vinegar Daqu presented decreased microbial diversity and 
varied microbial community structure during the long-term storage. This study enriched our 
understanding of the microorganism source in traditional vinegar Daqu and the variation 
patterns of microbial community structure in vinegar Daqu during storage, providing a scientific 
basis for stabilizing Daqu quality and improving the production process. 
Keywords: high-throughput sequencing; vinegar Daqu; fungi; bacteria 
 
 

食醋是用含有淀粉、糖的物料或酒精经微

生物发酵酿造或用食用醋酸调制而成的酸性调

味品[1]。国内食醋以谷物醋为主，是采用谷物

类为原料，以加入大曲的方式引入多种微生物

和酶，通过复杂的发酵过程所制得的产品。大

曲是一种天然发酵剂，以大麦、小麦、麸皮和

豌豆等为原料，按照一定的配方，经粉碎、加

水调制后压制而成[2]。大曲原料物质为微生物

的生长繁殖提供丰富的营养物质，通过微生物

的生长、代谢及分泌多种酶类使大曲具有多种

功能；同时原料物质被微生物分解代谢形成相

应的代谢产物，构成食醋的风味物质或风味前
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体物质，影响食醋品质[3]。在食醋中发现的大

多数风味物质来源于大曲中的微生物，并在发

酵过程中产生[2]。因此，大曲在中国传统食醋

酿造中起到非常关键的作用，研究参与大曲发

酵的微生物对于保证大曲质量及大曲工艺改良

具有重要意义。 
传统食醋大曲的生产是我国谷物醋的一大

特色，其生产和发酵过程均在开放环境中进

行，并未特意接种微生物；生产所用原料、接

触的工具以及环境均未进行消毒或灭菌处理[3]。

传统大曲的生产受季节影响较大，且曲块质量

还取决于操作者的技能。在实际生产中，虽然

近年来大曲制造技术已相对成熟，但大曲品质

的不一致性和不稳定性仍然是一个亟须解决的

问题，且自然发酵过程中引入的杂菌给食醋生

产带来安全隐患。 
关于食醋大曲中的微生物多样性已有部分

研究。例如，周楠等 [4]研究了季节和制曲工艺

对麸醋曲微生物群落结构的影响。陈旭峰等 [5]

和张天震等[6]分别研究了山西老陈醋酿造用大

曲中的真菌多样性和细菌多样性。Tang 等[7]比

较了中温和高温醋曲发酵过程中的微生物群落

结构。传统大曲制作完成后，通常要放置数月

之久，在后续分批酿醋过程中陆续被使用。但

是，传统大曲在贮存过程中的微生物群落结构

如何变化尚不清楚。 
研究微生物多样性的方法主要有传统的分

离培养法以及目前常用的高通量测序法。高通

量测序法具有通量高、成本低、准确率高、可

进行双向测序等优点，可以方便快捷地分析样

品中复杂的微生物群落结构，逐渐成为分析微

生物多样性的首选技术 [8]。本研究从山西省

一家使用传统醋曲进行固态发酵酿醋的百年老

醋坊采集样品，采用高通量测序法分析传统大

曲中的微生物来源及微生物群落结构变化规

律，以期为提高大曲质量稳定性和安全性提供

科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  材料 

2018 年 7 月‒2019 年 7 月间，从山西省临

汾市襄汾县太平食醋酿造厂采集醋曲原料(用
YL 表示)、新制醋曲(用 CP 表示)、储存 7 个月

的醋曲(用 SP 表示)和储存 12 个月的醋曲(用 TP
表示)共 4 组样品，每组采集 5 份样品，共计

20 份样品用于本研究。醋曲制作使用的原料包

括大麦(25%)、麸皮(20%)、红豆(50%)和小豌豆

(5%)。原料粉碎后加水混合、定型，在 40 ℃放

置 30 d 完成发酵，随后室温贮藏。醋曲原料(YL)
于发酵开始前采样。新制醋曲(CP)于醋曲贮藏

第 10 天时采集。同批醋曲存放 7 个月和 12 个

月时再分别进行一次样品采集，分别标记为 SP
和 TP。采集醋曲样品时，选取优质曲块，按

表层、中层和曲心 3 个区域取样，均匀混合成

为一份样品。采集的样品用便携式冰箱带回实

验室。 

1.2  高通量测序 
DNA提取和 PCR扩增体系参考张永杰等[9]

的方法。提取总 DNA 后，从每份样品中使用引物

ITS1F 和 ITS2R 扩增真菌 rDNA ITS1 区序列[10]，

使用引物 515FmodF和 806RmodR扩增细菌 16S 
rRNA 基因 V4 区序列[11]。构建 Illumina MiSeq
测序文库，基于 PE300 策略进行高通量测序，

测序工作由上海美吉生物医药科技有限公司

完成。 

1.3  数据分析 
高通量测序数据的处理参考 Zhang 等[12]和

张永杰等[9]的方法。得到真菌和细菌可操作分类

单元(operational taxonomic unit, OTU)代表序列

后，分别利用 ITSx v1.1.3[13]和 Metaxa2 v2.2.3[14]
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去除非靶标序列，同时过滤掉序列数少于 10 的

OTU。真菌和细菌序列分别根据 UNITE r8.0[15]

和 SILVA r138[16]数据库进行分类学分析。进行

α 多样性和 β 多样性分析时，按照最小样本序

列数进行抽平，并在 OTU 水平进行分析比

较。另外，在进行 β 多样性分析时，使用 Bray 
Curtis 算法计算样品间的距离矩阵。采用

Kruskal-Wallis秩和检验方法进行组间差异显著

性检验(只关注组间表现出丰度差异且相对丰

度排名前 10 的分类单元)。对检测到的真菌和

细菌 OTU，分别使用 FUNGuild[17]和 Tax4Fun[18]

进行功能预测分析。 

2  结果与分析 

2.1  微生物 OTU 数目比较 
通过高通量测序，从 20 份样品中总共获得

137.42万条真菌序列(5.49‒7.94万/样品)和114.48万

条细菌序列(3.21‒7.74 万/样品)。根据 97%的序

列相似性阈值，这些序列可划分成 693 个真菌

OTU 和 1 237 个细菌 OTU，再过滤掉非靶标(如

在细菌文库中发现的少数古菌、线粒体和叶绿

体来源的序列)及序列数少于 10 的 OTU 后，最

终得到 610 个真菌 OTU 和 747 个细菌 OTU。对

于真菌，新制醋曲(CP)含有的 OTU 最多(417 个)，

其次为醋曲原料(YL，294 个)，该 2 组样品含

有的 OTU 数(去除冗余后共计 537 个)占到真菌

OTU 总数的 88.0%；4 组样品共有的 OTU 只有

29 个(占 4.8%) (图 1A)。对于细菌，醋曲原料含

有的 OTU 最多(710 个，占比 95.0%)，其次为新

制醋曲(572个)；4组样品共有的OTU有146个(占

19.5%) (图 1B)。 

为方便分析醋曲微生物来源，将 CP、SP、

TP 这 3 组合并为醋曲组(用 CQ 表示)。醋曲中

存在的真菌OTU约 1/3 (37.3%)可在醋曲原料中

找到(图 1C)。醋曲中存在的细菌 OTU 绝大多数

(94.7%)可在醋曲原料中找到(图 1D)。 

2.2  α 多样性指数比较 
比较了 4 组样品在 5 个 α 多样性指数上的

差异，包括 3 个反映群落丰富度的指数(Sobs、

Chao1 和 ACE)和 2 个反映群落多样性的指数

(Shannon 和 Simpson)。对于真菌，醋曲原料和

新制醋曲之间在各多样性指数方面均无显著差

异，并且二者的微生物多样性通常显著高于储

存 7 月(SP)和 12 月(TP)的醋曲样品(表 1)。对于

细菌，醋曲原料和新制醋曲在部分多样性指数

方面(如 Chao1、ACE 和 Simpson)也存在显著差

异，但与真菌类似，二者的微生物多样性通常

显著高于储存 7 月(SP)和 12 月(TP)的醋曲样品

(表 1)。储存 7 月(SP)和 12 月(TP)的醋曲之间，

在真菌和细菌多样性方面都无显著差别(表 1)。 

2.3  微生物物种组成分析 
本研究检测到的 610 个真菌 OTU 隶属 12 门

37 纲 77 目 163 科 274 属 391 种。其中，相对

丰度最高的门是子囊菌门(Ascomycota，平均丰

度 95.0%)，其在每组样品中的丰度都在 92.3%
以上(图 2A)。丰度较高的真菌属依次为曲霉属

(Aspergillus，平均丰度 25.7%)、红曲属(Monascus，

23.3%)、复膜孢酵母属(Saccharomycopsis，

14.1%)、伊萨酵母属(Issatchenkia，10.2%)、毛

匍孢霉属(Melanocarpus，4.7%)、假丝酵母属

(Candida，4.7%)、嗜热子囊菌属(Thermoascus，

3.3%)和赤霉属(Gibberella，1.2%)等。约 61.8% 
(377/610)的真菌 OTU 无明确的种名，只能确

定到属或更高分类水平，但丰度排名靠前的那

些 OTU 大多可确定到种。从物种水平看，丰度

较高的真菌有丛毛红曲(Monascus pilosus，在

4 组样品中的丰度为 21.9%‒27.5%)、小菌核曲霉

(Aspergillus minisclerotigenes，7.6%‒28.7%)、扣 
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图 1  不同分组间真菌和细菌 OTU 维恩图   A 和 B 为 4 组样品(原料 YL、新制醋曲 CP、储存 7 月醋

曲 SP 和储存 12 月醋曲 TP)间的比较. C 和 D 为原料(YL)和醋曲(合并 CP、SP 和 TP)间的比较 
Figure 1  Venn diagram of fungal and bacterial OTUs among different groups. Panels A and B are the 
comparison among four groups of samples, namely raw materials (YL), vinegar Daqu products that were 
newly made (CP) and had been stored for 7 months (SP) and 12 months (TP). Panels C and D are the 
comparison between YL and CQ, which combines three groups of CP, SP, and TP. 
 

表 1  醋曲原料、新制醋曲、贮存 7 月和 12 月醋曲的 α 多样性指数比较 
Table 1  Comparison of alpha diversity indices for the raw materials of Daqu and the vinegar Daqu products 
that were newly produced and had been stored for 7 months and 12 months 
Item 组别 

Group 
Sobs 指数 
Sobs index 

Chao1 指数 
Chao1 index 

ACE 指数 
ACE index 

Shannon 指数 
Shannon index 

Simpson 指数 
Simpson index 

真菌 Fungi YL 96.80±43.21a 102.55±40.42a 111.04±37.60a 2.63±0.50a 0.15±0.05b 
 CP 127.60±61.77a 132.54±60.15a 131.37±62.11a 2.32±0.46a 0.22±0.07ab 
 SP 39.20±8.87b 39.87±9.08b 40.69±9.06b 1.66±0.12b 0.27±0.02a 
 TP 40.80±13.08b 49.00±2.81b 72.19±31.45ab 1.45±0.74b 0.43±0.25a 
细菌 Bacteria YL 475.80±62.66a 555.98±55.83a 555.96±44.11a 3.89±0.49a 0.06±0.02b 
 CP 349.00±109.72a 443.55±75.09b 490.78±33.37b 2.92±0.81ab 0.16±0.08a 
 SP 138.00±26.29b 190.54±23.06c 182.91±25.49c 2.22±0.35b 0.25±0.09a 
 TP 144.00±70.84b 187.80±89.40c 189.68±83.55c 2.33±0.48b 0.18±0.08a 
同列不同小写字母表示差异显著(P<0.05) 
Different lowercase letters in the same column indicate significant differences (P<0.05). 
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图 2  四组样品中的微生物群落组成柱形图   A：真菌门水平. B：细菌门水平. C：真菌种水平. D：细

菌属水平 
Figure 2  Barplot of microbial community composition for the four groups of samples. A: At the phylum 
level of fungi. B: At the phylum level of bacteria. C: At the species level of fungi. D: At the genus level of 
bacteria. 
 
 
 

囊复膜孢酵母 (Saccharomycopsis fibuligera，

4.3%‒20.9%) 和 东 方 伊 萨 酵 母 (Issatchenkia 
orientalis，YL 组无，在其他 3 组中的丰度为

4.9%‒18.0%)等(图 2C)。  
本研究检测到的 747 个细菌 OTU 隶属于   

22 门 31 纲 72 目 139 科 327 属 486 种。其中，

相对丰度最高的门是厚壁菌门(Firmicutes，平均

丰度 81.4%)，在每组样品中的丰度都在 72.1%以

上(图 2B)。丰度较高的细菌属有芽孢杆菌属

(Bacillus，在 4 组样品中的丰度为 26.3%‒59.2%)、
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大洋芽孢杆菌属(Oceanobacillus，19.9%‒28.0%)、
链霉菌属(Streptomyces，0.5%‒14.6%)、克罗彭斯

特菌属(Kroppenstedtia，0.5%‒13.3%)等(图 2D)。
约 57.7% (431/747)的细菌 OTU 无明确的种名，

只能确定到属或更高分类水平，即便丰度排名靠

前的那些 OTU 多数也不能确定到种。丰度较高

且有明确种名的细菌包括淤泥大洋芽孢杆菌

(Oceanobacillus caeni，在 4 组样品中的丰度为

17.9%‒23.6%)、热乳芽孢杆菌(Bacillus thermolactis，
4.5%‒7.3%)和白色链霉菌(Streptomyces albus，
在 TP 组的丰度为 14.5%，而在其他 3 组中仅为

0.5%‒1.1%)等。 

2.4  微生物群落结构比较 
当对所有 4 组样品或只对 3 组醋曲样品进

行整体比较时，它们在真菌和细菌群落结构方

面都差异显著(表 2)。当醋曲原料(YL)与 3 组醋

曲样品分别比较时，与新制醋曲(CP)在真菌群

落结构方面差异不显著，而其他所有的分组在

真菌和细菌群落结构方面均有显著差异(表 2)，
说明醋曲制作完成后及后续贮存过程中的微生

物群落结构与原材料相比发生了明显改变。另

外，储存 7 月和 12 月的醋曲在真菌群落结构方

面差异不明显，但在细菌群落结构方面差异明

显(表 2)，说明在醋曲贮存过程中细菌群落结构

相较于真菌更易发生波动。 
进一步分析了在不同分组间表现丰度差异

的物种(只关注相对丰度排名前 10 的分类单

元)。对于真菌，扣囊复膜孢酵母、东方伊萨酵

母等在醋曲成品(包含 CP、SP 和 TP)中富集，

而白假丝酵母 (Candida alb icans )、某曲霉

(Unclassified Aspergillus)、某节担菌(Unclassified 
Wallemia)和热带头梗霉(Cephaliophora tropica)
等在醋曲原料(YL)中富集(图 3A)。对于细菌，

克罗彭斯特菌属在醋曲成品中逐步得到富集，

而某未知细菌(Unclassified bacteria)、拟杆菌 

表 2  不同分组间的 β 多样性指数比较 
Table 2  Comparison of beta diversity indices among 
different groups 
Item 比较的组别 

Groups in 
comparison 

ANOSIM 分析  
ANOSIM 
analysis 

 ADONIS 分析  
ADONIS 
analysis 

R P  R2 P 

真菌 
Fungi 

YL, CP, SP, 
TP 

0.409 0.001  0.417 0.001 

 CP, SP, TP 0.267 0.013  0.310 0.009 

 YL, CP 0.052 0.263  0.143 0.236 

 YL, SP 1.000 0.004  0.620 0.004 

 YL, TP 0.560 0.004  0.374 0.004 

 CP, SP 0.588 0.011  0.386 0.012 

 CP, TP 0.264 0.066  0.223 0.062 

 SP, TP 0.088 0.194  0.151 0.206 

细菌 
Bacteria 

YL, CP, SP, 
TP 

0.731 0.001  0.578 0.001 

 CP, SP, TP 0.748 0.001  0.572 0.001 

 YL, CP 0.448 0.010  0.319 0.014 

 YL, SP 0.916 0.004  0.558 0.004 

 YL, TP 0.796 0.004  0.445 0.004 

 CP, SP 0.988 0.004  0.645 0.004 

 CP, TP 0.788 0.004  0.499 0.004 

 SP, TP 0.532 0.004  0.368 0.004 

ANOSIM 为相似性分析；ADONIS 为非参数多变量方差

分析 
ANOSIM represents analysis of similarities, and ADONIS 
represents non-parametric multivariate analysis of variance. 

 
属(Bacteroides)等在醋曲原料中富集(图 3B)。
在醋曲贮存过程中，芽孢杆菌属的丰度先升高

后降低。 

2.5  微生物群落功能预测 
使用 FUNGuild 对检测到的真菌 OTU 进行

功能分类(图 4A)。各组样品均以腐生营养型为主，

其中，未定义的腐生生物(undefined saprotrophs)
占所有真菌 OTU 的 75.7%‒97.4%。在醋曲原料和

新制醋曲中检测到少量植物病原菌(2.0%‒3.9%)
和动物病原菌(0.9%‒2.7%)。在贮存 12 月醋曲 
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图 3  四组样品的组间差异显著性检验分析   A：真菌种水平. B：细菌属水平 
Figure 3  Microbial taxa showing significant differences among four groups of samples. A: At the species 
level of fungi. B: At the genus level of bacteria. *: 0.01<P≤0.05; **: 0.001<P≤0.01; ***: P≤0.001. 
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中，病理-腐生-共生复合营养型(animal pathogen- 
dung saprotroph-endophyte-epiphyte-plant saprotroph- 
wood saprotroph，占比 18.2%)发生富集。 

使用 Tax4Fun 对检测到的细菌 OTU 进行功

能分类(图 4B、4C)。代谢相关的通路在各组样

品显著富集(占 61.3%‒64.2%，图 4B)。在这些 

代谢中，以碳水化合物代谢(14.3%‒14.8%)和氨

基酸代谢(11.6%‒11.9%)为主，同时，还存在辅

因子和维生素代谢、能量代谢、核苷酸代谢(前
三者占比各自均在 5.6%以上)，以及脂代谢、萜

类和聚酮类化合物代谢、外源生物降解和代谢、

葡聚糖生物合成与代谢等(图 4C)。 
 

 
 
图 4  四组样品中检测到的真菌(A)和细菌(B、C)群落功能预测 
Figure 4  Functional prediction of fungal (A) and bacterial (B, C) community detected in four groups of 
samples. 
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3  讨论与结论 
大曲在食醋酿造过程中常作为糖化剂和发

酵剂[19]。传统醋曲通常由未灭菌的谷物生料在

开放环境下生产，其微生物组成复杂，多数难

以分离培养，应用高通量测序技术能更全面且

高效地获得生物学信息。本研究利用 DNA 高

通量测序技术，在传统醋曲的生产原料和贮存

不同时间的醋曲成品中共检测到 610 个真菌

OTU 和 747 个细菌 OTU。醋曲成品中约 1/3 的

真菌 OTU 和约 95%的细菌 OTU 可在醋曲原料

中找到(图 1)。醋曲原料和醋曲成品之间共有的

真菌 OTU 少，部分原因是存在大量低丰度 OTU 
(在 610 个真菌 OTU 中，序列数少于 100 的 OTU
有 347 个，少于 200 的 OTU 有 457 个)。如果

从真菌物种水平看，醋曲原料提供了醋曲成品

中约一半的物种。如果只看高丰度真菌 OTU 
(如丰度排在前 40 的 OTU)，醋曲成品中的 OTU
几乎都可在醋曲原料中找到。这说明醋曲原料

是醋曲的重要微生物来源(尤其细菌)，但其他环

境(如工具、厂房和空气等)也可能提供了醋曲中

参与发酵的微生物(尤其真菌)。类似的结果在其

他研究中也有报道。例如，周天慈等[20]发现高

温大曲的制曲环境(主要是室外地面和室内屋

顶)是大曲真菌群落的主要来源，而原材料则是

细菌群落的主要来源。明确本研究中醋曲微生

物的具体来源，需要今后同时对制曲环境进行

采样分析。 
本研究发现，在醋曲贮存过程中，随着贮

存时间的延长，微生物多样性逐渐降低，微生

物群落结构也随之发生变化。但是真菌和细菌

群落结构的变化程度存在差异，细菌比真菌更

易产生波动。例如，贮存 7 个月和 12 个月的醋

曲之间在真菌群落结构方面差异不显著，但在

细菌群落结构方面仍然差异显著(表 2)。这可能

说明醋曲细菌群落结构易受贮存过程中气候环

境变化(如季节、温度和湿度等)的影响。同时，

贮存 7 个月和 12 个月的醋曲在真菌群落结构方

面无显著变化的事实，也在一定程度上为醋曲

长期存放和分批使用提供了理论依据。然而值

得注意的是，长时间存放的醋曲是否仍能酿出

好醋尚待评价。今后需关注醋曲存放过程中理

化指标、感官指标和酿醋酶系活性、核心微生

物群落等的变化情况。 
本文研究结果与现有研究相比，在醋曲微

生物群落结构方面存在一些差异。例如，陈旭

峰等[5]利用高通量测序发现山西老陈醋成熟大

曲中的优势真菌属(丰度>1%)为假丝酵母属、曲

霉属、威克汉姆酵母属(Wicherhamomyces)、链

格孢属(Alternaria)、酿酒酵母属(Saccharomyces)、
隐 球 酵 母 属 (Cryptococcus) 、 横 梗 霉 属

(Lichtheimia)和根霉属(Rhizopus)。本研究虽然

也发现子囊菌门真菌丰度最高(>90%)，但优势

真菌属(丰度>1%)依次为曲霉属、红曲属、复膜

孢酵母属、伊萨酵母属、毛匍孢霉属、假丝酵

母属和嗜热子囊菌属等。周楠等[4]利用高通量测

序研究发现，生产季节和制曲工艺均显著影响了

麸醋曲的微生物多样性，而且其有关微生物群落

结构的研究结果与本研究的结果差异较大；在

周楠等的研究中，四川阆州醋业有限公司生产的

醋曲(L 曲)主要优势真菌属为曲霉属、根毛霉属

(Rhizomucor)、毛霉属(Mucor)和生丝毕赤酵母属

(Hyphopichia)，而四川千禾味业食品股份有限公

司生产的醋曲(Q 曲)主要优势真菌属为嗜热子囊

菌属、曲霉属和嗜热真菌属(Thermomyces)。除曲

霉属和嗜热子囊菌属外的其他属在本研究中的

丰度都很低。综合多项研究结果，曲霉属应该

是醋曲发酵中的重要真菌类群。 
传统食醋生产中存在一些潜在的危害因子，

如致病微生物[21]或引起食醋变质的微生物[22-23]。
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本研究发现醋曲中的真菌以腐生营养型为主，但

在醋曲原料、新制醋曲和贮存 12 个月的醋曲中

可检测到少量植物或动物病原菌，如错综赤霉

(Gibberella intricans)、丝孢酵母属(Trichosporon)
和皮肤皮状新毛孢子菌 (Cutaneotrichosporon 
cutaneum)等。在贮存 7 个月的醋曲中，这些病原

菌含量相对最低，相应地，腐生营养型的比例上

升至最高(>97%)。在贮存 12 个月的醋曲中，毛

匍孢霉属(Melanocarpus)的富集导致出现较高比

例(约 18%)的病理-腐生-共生复合营养型(图 4A)。
4 组样品在细菌功能组成方面具有较高的一致性

(图 4B、4C)，并且未检测到蜡样芽孢杆菌(Bacillus 
cereus)、金黄色葡萄球菌(Staphylococcus aureus)、
志贺氏菌(Shigella)等典型致病菌。综上所述，

从安全角度考虑，贮存 7 个月的醋曲应该是最

安全的。另外，通过生物强化技术研究添加曲

霉或其他在醋曲中发生富集的微生物对醋曲微

生物群落结构及醋曲品质的影响，是今后值得

研究的方向之一。已有研究显示，添加复合醋

曲可有效缩短食醋的发酵时间、提高原料利用

率和出醋率[24-25]。 
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