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浓香型白酒窖泥菌群结构、菌种功能及其改良 
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摘要：窖泥质量对浓香型白酒的发酵具有重要影响。一般来说，窖龄越大，窖泥质量越好，酿酒质量越好。近年来，以提高窖

泥质量、促进窖泥老熟为导向的研究成为热点。本文按照从基础理论到改良应用研究的逻辑顺序，参考相关文献资料，就窖泥菌群结

构、菌种功能及人工窖泥改良三方面进行综述。在时间维度上，随窖龄增加，窖泥原核菌群多样性逐渐增加，菌群结构逐渐趋于稳定

（老熟），而真核菌群多样性逐渐减少，甚至消失。在空间分布上，池底窖泥原核菌群多样性大于池壁泥，而真核菌群相反，且其在

池底老窖泥中趋于消失状态。窖泥中一些菌种参与己酸合成，如克氏梭菌（Clostridium kluyveri）和 Ruminococcaceae CPB6，随窖泥

老熟，窖泥菌群逐渐形成了完整的代谢网络。人工窖泥改良可以有效促进窖泥菌群的老熟。通过本综述，为进一步的窖泥菌群理论及

应用研究提供了新思路。 
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Abstract: The quality of Pit-mud (PM) has an important influence on the fermentation of Chinese strong-flavor Baijiu (CSFB). In general, 

the older the pit, the better the quality of the PM and the better the quality of CSFB. In recent years, researches focused on improving the quality 

of PM and promoting the maturity of PM have become a hot spot. Based on the logical sequence from basic theory to improvement and 

application researches, the PM microbial community structure, species function, and artificial PM improvement were reviewed in this article. In 

the time dimension, with the increase of pit age, the diversity of the PM prokaryotic community gradually increased, and gradually stabilized 

(maturation), while the diversity of the eukaryotic flora gradually decreased, or even disappeared. In terms of spatial distribution, the diversity of 

bottom PM prokaryotic flora was greater than that of the wall PM. On the contrary, eukaryotes in PM tend to disappear at the bottom of the old 

pit. Some species in PM were found to be involved in caproic acid synthesis, such as Clostridium kluyveri and Ruminococcaceae CPB6. As PM 

matured, the PM flora gradually formed a complete metabolic network. The artificial PM can be effectively used to promote the maturation of 
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PM. Through this review, new ideas were provided for further theoretical and application researches. 

Key words: pit mud; microbial community structure; species function; pit mud improve; research progress 

 

浓香型白酒的发酵是在窖池中进行的固态发酵，

发酵主体-酒醅中的厌氧菌主要来自于窖泥[1]，窖泥是

发酵厌氧菌的重要缓释源[2]。窖泥菌群的代谢作用对

浓香型白酒风味物质的形成具有重要作用[2-6]。一般而

言，适当的窖泥养护有利于窖泥质量的提高；窖泥养

护不当导致窖泥退化，对酿酒质量不利[2]。窖泥老熟

程度或者窖泥质量与窖龄有直接关系，一般来说，窖

龄越大，窖泥越好。因此，以提高窖泥质量，即提高

窖泥老熟程度为导向的研究成为近几年的研究热点。

窖泥质量的差异主要表现在窖泥微生物群落结构和代

谢功能方面，其中前者主要表现在不同质量，或者不

同窖龄窖泥之间的差异递变规律，后者主要与浓香型

白酒的特征风味物质（己酸乙酯）前体—己酸的生成

代谢相关菌种的研究。限于窖泥中大量未可培养菌的

存在[4]，从窖泥中纯化分离的菌种并不多。窖泥的老

熟，本质上是窖泥菌群的老熟，即窖泥菌群代谢网络

的完整。以目前对菌群结构和菌群代谢功能的理论研

究为基础，通过改良窖泥菌群结构，改善窖泥菌群的

代谢功能，促进窖泥菌群的老熟。窖泥菌群的理论研

究与应用研究，前者为理论基础，后者为实际应用，

两者相互支撑。本文对窖泥菌群结构、菌种功能及其

改良研究等内容统一进行综述，为从事窖泥菌群结构

和代谢功能的基础研究人员提供窖泥改良现状介绍，

为传统浓香型白酒酿造行业的从业人员提供窖泥菌群

和功能基础研究现状分析。 

1  窖泥微生物群落结构研究进展 

1.1  窖泥原核微生物群落结构研究进展 

窖泥中原核菌群占绝对优势（95.3%）[6]，主要由

兼性或者绝对厌氧菌组成[1,2,4]。随着高通量测序等免

培养技术的发展，窖泥菌群结构研究更全面。目前窖

泥原核微生物群落结构研究，主要分为两个方面。在

时间维度上，窖泥原核微生物群落结构随窖龄递增而

递变的规律；在空间维度上，窖泥原核微生物群落结

构在池壁，池底，以及随窖泥深度增加而递变的规律。 
首先，在时间维度上，窖泥菌群随着窖龄递增而

递变的规律反应的是窖泥菌群随窖泥质量提高而递变

的规律，尽管窖泥质量与窖池保养有一定关系，目前

一般认为窖泥老熟过程中“窖池越老，窖泥越好”，窖

泥菌群的多样性和丰度均增加[5]；窖泥老熟后，窖泥

菌群结构稳定，随窖龄增加主要表现为菌群丰度的变

化 [4,7] 。 Deng 等人 [8] 通过变性梯度凝胶电泳

（PCR-DGGE）发现窖泥菌群同时存在的合作和抑制

关系导致窖泥菌群结构的进化演变。一些关于不同窖

龄或者不同老熟程度的窖泥原核微生物群落结构的变

化规律研究，如表 1 所示。 
由表 1 可知，由于取样位点，取样方法，实验方

法（如高通量测序序列的注释数据库不同）等差异，

窖泥原核微生物群落组成存在一定差异。随窖龄逐渐

增大，窖泥原核菌群多样性和丰度增加，到一定年限

后，窖泥菌群结构趋于稳定。窖泥老熟的本质是窖泥

菌群的老熟（稳定），窖泥菌群老熟的本质是窖泥菌群

逐渐适应酿酒功能而形成稳定代谢网络的过程。大约

需要 25 年[5]，窖泥菌群逐渐从 Lactobacillus 占绝对优

势 的 菌 群 结 构 [2,3,5,8,12,13] ， 逐 渐 转 变 为

Caproiciproducens，Methanoculleus，Sedimentibacter，
Synergistetes，Aminobacterium 等众多优势菌属共生依

存的菌群结构[2,4,5,10,12,13]。Tao 等人[5]提出了窖泥老熟

过程的三阶段模型：阶段 I 是一个初始驯化阶段，其

特征为丰富的 Lactobacillus；阶段 II 是一个过渡阶段，

Lactobacillus 丰度迅速降低，拟杆菌（Bacteroidetes）
与甲烷菌（Methanogens）增加；阶段 III 是一个稳定

阶段，原核菌群整体丰度继续增强。综上窖泥菌群结

构的研究初步揭开了窖泥原核微生物群落结构随窖泥

质量变化的神秘面纱。不过，窖泥作为一个丰富的厌

氧菌库，到目前为止仍然存在大量的未知菌。相信随

着技术进步和窖泥研究深入，未知菌会陆续得到研究。 
其次，在空间维度上，窖池原核微生物群落结构

在池壁、池底、以及不同深度窖泥中存在菌群组成和

丰度差异。王春艳等人[13]通过 Illumina 高通量测序，

发现相同窖龄池底泥的细菌群落多样性高于池壁泥。

刘茂柯等人[14]通过 PCR-DGGE 发现相同窖龄池底泥

的古菌丰度大于池壁泥。罗杰等人[15]通过 16S rRNA
扩增片段限制性酶切和 DNA 测序发现池底泥与池壁

泥的菌群组成存在差异，Synergistetes 仅存在于池底泥

中。Ding Xiaofei等人[16]通过巢式PCR-DGGE发现200
年池壁泥与池底泥的古菌组成类似，优势甲烷菌为

Methanobrevibacter ， Methanoculleus ，

Methanobacterium 和甲烷丝菌属（Methanosaeta）；两

者真细菌菌群组成存在差异，Actinobacteria 仅存在于

池壁泥中。 
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表1 一些关于不同窖龄或者不同老熟程度窖泥原核微生物群落结构研究 

Table 1 Some studies on the prokaryotic microbial community structure in PMs with different ages or different maturities  

窖池窖龄/老熟程度 研究方法 窖泥原核菌群结构分析结论 参考文献

1，10，25，50 年 焦磷酸高通

量测序 

窖泥中 4 个优势菌门是：厚壁菌门（Firmicutes，53.99%~95.68%），拟杆菌

门（Bacteroidetes，1.37%~23.32%），广古菌门（Euryarchaeota，

0.58%~12.61%）和螺旋体门（Spirochaetes，0.12%~3.88%）。随窖龄 1~25

年增加，Firmicutes 中最大的乳酸杆菌属（Lactobacillus）含量递降

（62.28~3.28%）；沉积菌属（Sedimentibacter，1.57~4.78%），梭菌属

（Clostridium IV，1.12 ~ 12.71%）和互营单胞菌属（Syntrophomonas，

0.45~4.74%）递增；Bacteroidetes，Spirochaetes 和 Euryarchaeota 中的各种

甲烷菌（诸如：甲烷囊菌属 Methanoculleus，甲烷细菌属 Methanobacterium）

递增。25 年和 50 年窖泥的群落结构无显著差异。 

Tao Yong
等[5] 

5，30，100 年 
Roche GS 

junior 高通

量测序 

窖泥中 Firmicutes 占主要优势（79%），其次为放线菌门（Actinobacteria，

4.9%），Bacteroidetes（4.1%），互养菌门（Synergistetes，2.5%）等。

Actinobacteria 和 Synergistetes 随着窖龄增加递增；Clostridiaceae 未在 5 年

窖龄窖泥中检出。窖泥中古菌主要为 Euryarchaeota，窖泥古菌群落多样性

与窖龄呈负相关。 

邓杰等[9,10]

20，50，150 年 
16S rDNA
克隆文库 

20 年与 50/150 年窖泥菌群差异大，50 与 150 年窖泥群落结构相似，20 年

窖泥的优势菌是 Syntrophomonas，Petrimonas 和 Proteiniphilum，50/150 年

窖泥的优势菌为 Natronoanaerobium 和无法分类的 Clostrida。 

王明跃等
[11] 

20，50，100，200，
300 年 

PCR-DGGE 

窖泥中好氧菌随窖龄增加而递降，20 年窖泥除外。窖泥中的主要微生物为

Clostridiales，Lacotobacillales 和 Bacillales。与其余更老的窖泥相比，20 年

窖泥菌群 C19:0 的磷酸脂肪酸值（PLFAs）更高。 

ZHENG 
Jia 等[7] 

40，400 年 Illumina 高
通量测序 

40 与 400 年窖泥菌群结构无显著差异，后者的菌群丰度略有提高。两者丰

度最高的 5 个门是：Firmicutes（58.04%），Bacteroidetes（16.88%），

Euryarchaeota（11.70%），Synergistetes 和变形菌门（Proteobacteria）。丰度

最高的 11 个属为：甲烷短杆菌属（Methanobrevibacter），己酸菌属

（Caproiciproducens），Petrimonas，Lactobacillus，Sedimentibacter，

Proteiniphilum，Syntrophomonas，胺杆菌属（Aminobacterium），克里斯滕

森菌科（Christensenellaceae R-7），Caldicoprobacter 和欧陆森氏菌属

（Olsenella）。此外，40/400 年老窖泥中有大量未知菌属（26%），大多来

自于梭状芽孢杆菌（Clostridia）。 

LIU 
Mao-ke 等

[4] 

6 年，>50 年 Illumina 高
通量测序 

6 年表层新窖泥和>50 年表层老窖泥菌群组成差异显著。6 年表层老窖泥中

Lactobacillus含量最大（12.80~42.72%），其次为Clostridium_sensu_stricto_1、

贪铜菌属（Cupriavidus）等；>50 年表层窖泥 Lactobacillus 大量减少（1.0%），

优势菌属变为 Caproiciproducens（34.79%）、甲烷囊菌属（Methanoculleus）

和 Syntrophomonas 等。 

ZHANG 
Hui-min等

[12] 

老熟窖泥、正在老熟

窖泥 
PCR-DGGE 

Firmicutes 在老熟窖泥和未老熟窖泥均占优势。老熟窖泥中 Clostridiales 较

占优势，未老熟窖泥 Bacillales 和 Lactobacillales 较占优势。 

LIANG 
Hui-peng
等[3] 

退化、正常、优质窖

泥 
Illumina 高
通量测序 

从退化窖泥到优质窖泥，Clostridia, 克氏梭菌（Clostridium kluyveri）, 拟

杆菌纲（Bacteroidia）和甲烷杆菌（Methanobacteria）显著增加；Lactobacillus

显著降低。梭菌纲（Clostridia），拟杆菌（Bacteroidia），甲烷杆菌

（Methanobacteria）和甲烷微菌纲（Methanomicrobia）对维持窖泥生态稳

定性很重要，却容易被快速增长的乳酸菌（如 Lactobacillus）破坏，而导

致窖泥“退化”。 

HU 
Xiao-long

等[2] 
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本课题组前期通过 Illumina 高通量测序分析了浓

香型白酒新（5 年）、老（50 年）窖池的池壁泥与池底

泥的原核微生物群落结构，其菌群丰度由低到高依次

为新窖池池壁泥，新窖池池底泥，老窖池池壁泥和老

窖池池底泥。新窖池池壁泥的菌群结构最单一，主要

为 Lactobacillus 和 Caproiciproducens，随菌群丰度增

加，Lactobacillus 依次减少，Caproiciproducens 依次

增 多 。 老 窖 池 池 底 泥 中 除 了 优 势 菌 属

Caproiciproducens 外，Aminobacterium，Sedimentibacter
等厌氧菌和未知菌属的含量最多，菌群组成最丰富。 

综上表明，池底泥的原核菌群多样性和丰度高于

池壁泥，可能与两者的理化环境差异[17,18]有关，比如

氧含量差异可能导致池壁泥中的兼性厌氧菌相对较多

（如 Lactobacillus），池底泥中的绝对厌氧菌（如甲烷

菌）较多。此外，Zhang Huimin 等人[12]深入分析了新

老窖池分层池底泥的原核菌群结构随窖泥深度增加而

递变的规律，发现 50 年老窖泥随窖泥深度增加，

Caproiciproducens 丰 度 递 降 ， Hydrogenispora ，

Haloplasma，Fastidiosipila 递增，其余各优势菌属保

持稳定，诸如：Methanoculleus，Syntrophomonas，
Sedimentibacter ， Fermentimonas ， Proteiniphilum ，

Aminobacterium 等；与老窖泥不同，5 年新窖泥中的

丰度显著降低， Lactobacillus ， Clostridium-sensu 
-stricto-1，Cupriavidus，Burkholderia 等占相对优势，

新窖池的池底泥越靠近池壁，深度越深，菌群组成越

接近于老窖泥。 

1.2  窖泥真核微生物群落结构研究进展 

余有贵等人[18]证实窖泥中可培养真菌数量小于

可培养细菌。Tao Yong 等人[6]通过免培养方法证实窖

泥中真核菌群仅占 1.8%。窖泥菌群主要在浓香型白酒

发酵后期充当厌氧菌群的缓释源[1]，窖泥的厌氧环境

不利于真核微生物生存，窖泥中真核菌群多为好氧菌

或兼性好氧菌（如各种酵母菌），直接来自酒醅，间接

来自大曲[1]。 
刘绪等人[19]采用平板稀释分离法从浓香型白酒

窖泥中分离并鉴定出毛霉属（Mucor）、曲霉属

（Aspergillus）、青霉属（Penicillium）、红曲霉属

（Monascus）、犁头霉属（Absidia）、串珠霉属

（Monilia）、密丝明孢曲霉属（Sartorya）和小卵孢霉

属（Ovularia）等 8 个丝状真菌分类属，以 Mucor、
Aspergillus 和 Monascus 3 个属为主要优势菌。杨舒雯

等人[20]对某浓香型酒厂窖泥中分离出的 98 株酵母菌

进行实验，筛选出 5 株耐高温、耐酒精和呼吸强度较

高的菌株，经鉴定分别属于粟酒裂殖酵母，耐热克鲁

维酵母、多形汉逊酵母、酿酒酵母、鲁氏接合酵母。

王福帧等人[21]通过 454 高通量测序对窖泥真核微生物

群落分析发现，在门水平上，主要由 Opisthokonta、
Archaeplastida、SAR、Amoebozoa、Excavata 五个门组

成；在属水平上，优势属主要有 Ascomycota、
Streptophyta、Mucorales、Craniata、Arthropoda。Zheng 
Jia 等人[7]利用 PCR-DGGE 法研究泸州老窖不同窖龄

窖泥的真核菌群多样性，结果仅鉴定出 3 个属，分别

为威克汉逊酵母（Wickerhamomyces）、克鲁维酵母属

（Kluyveromyces）和毕赤酵母属（Pichia）。Liu Maoke
等人[22]通过PCR-DGGE和Illumina高通量测序对泸州

老窖 5 年和 100 年窖泥真核菌群研究发现，5 年窖泥

中根霉（Rhizopus）、茎点霉属（Phoma）和丝孢酵母

属（Trichosporon）相对丰富，100 年窖泥中 Aspergillus
和假丝酵母属（Candida）相对丰富。易彬等人[23]通

过平板计数法研究泸州老窖不同窖龄窖泥霉菌与酵母

菌变化，发现窖壁泥和窖底泥的霉菌数量均较少，池

底泥的霉菌数量略低于窖壁泥；100 年和 40 年窖龄窖

壁泥和窖底泥基本上检测不出酵母菌。本课题组采用

Illumina 高通量测序分析浓香型白酒新老窖池池壁泥

与池底泥的真核菌群结构。在门的水平上，窖泥的绝

对优势门均为 Ascomycota，新老窖池池底泥的真菌组

成相似，新老窖池池壁泥的真菌组成相似。在属的水

平上，新窖池池底泥中 Candida 占绝对优势，新老窖

池池壁泥中的真菌组成更接近且更丰富，优势菌属包

括 Candida、Pichia、Aspergillus 等。大多数老窖池池

底泥中的真菌含量非常少，甚至消失。 
综上所述，窖泥真核微生物主要为酵母菌、霉菌

等，多样性较低，可能窖泥厌氧环境不利于好氧或者

兼性好氧窖泥真菌生长所致[7]。尤其是池底泥，常年

处于发酵所形成的黄水的浸泡中，更偏向为厌氧环境；

而池壁泥到发酵后期才可能为厌氧状态，氧气的含量

较多。因此池壁泥与池底泥中真核菌群组成差异很大。 

2  窖泥菌群相关菌种代谢功能研究进展 

窖泥菌群对浓香型白酒风味物质的形成具有重要

作用，主要表现在形成浓香型白酒的特征风味物质-
己酸乙酯及其前体己酸，因此关于窖泥菌群中己酸合

成的相关研究相对较多。窖泥中己酸的合成主要与原

核菌群相关，目前，比较公认的己酸的合成通路是以

乙酸、丁酸等短链脂肪酸为前体通过 β-氧化的逆反应

形成己酸[24-26]。Hu Xiaolong 等人[27]分别通过培养法和

PCR-DGGE 法检测了 15 个梭菌纲（Clostridia）和 8
个杆菌纲（Bacilli）的菌属，确定克氏梭菌（Clostridium 
kluyveri）是主要己酸产生菌。Clostridium kluyveri 是
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一种厌氧菌，可以乙醇和乙酸为底物，生成丁酸、己

酸和 H2
[24]。Yin Yannan 等人[28]通过批量发酵实验证实

Clostridium kluyveri 合成己酸受乙酸/乙醇比例影响，

乙酸浓度增加促进己酸生成，乙醇浓度超过 700 mM
抑制己酸生成，乙酸/乙醇为 1:10 达到最高己酸浓度。

不过，Zhu Xiaoyu 等人[29]通过将 20 年老窖泥菌群以

无菌黄水稀释液为培养基经厌氧发酵发现窖泥菌群具

有不同于 Clostridium kluyveri 的代谢通路，即消耗乳

酸，而不是消耗乙醇，同时生成己酸的代谢过程。Zhu 
Xiaoyu 等人 [30]接着从窖泥菌群中分离出了菌株

Ruminococcaceae CPB6，证实了该菌可以代谢乙酸和

丁酸辅酶 A 生成丁酸，代谢乙酸/丁酸和己酸辅酶 A
生 成 己 酸 。 Wang Han 等 人 [31] 进 一 步 发 现

Ruminococcaceae CPB6 可以发生由乳酸（电子供体）

和 C2-C5 短链脂肪酸（电子受体）生成 C6-C7 羧酸的

反应，即可以转化乳酸为己酸。另外，在 Liu Maoke[4]

和 Zhang Huimin[12]对窖泥菌群的研究中都发现老窖

泥中Caproiciproducens占优势地位，Caproiciproducens
是一种严格厌氧的革兰氏阳性，不产生孢子的棒状细

菌，与菌株 BS-1T具有亲缘性，属于 Ruminococcaceae，
其可以代谢产生乙醇、乙酸、丁酸和己酸 [32]。

Ruminococcaceae CPB6 与 Caproiciproducens 同属

Clostridium IV。 
限于窖泥中存在大量不可培养菌，窖泥众多菌种

的代谢功能无法通过纯化菌种的传统方式实现。Tao 
Yong 等人[6]通过宏基因组测序和 16S rDNA、16S 
rRNA测序分析发现30年老窖泥中存在参与乳酸降解

代谢、己酸合成代谢、氢营养型/乙酸分解生成甲烷的

基因等，并给出了众多菌种参与的以乳酸和乙醇为前

体合成丁酸和己酸的代谢通路图，说明窖泥中各种菌

属已经形成了代谢网络[2]。窖泥越老，窖泥菌群的代

谢网络越完整。新窖泥中乳酸菌占相对优势[5,12]，老

窖泥中梭菌纲（Clostridia）和甲烷菌占相对优势[2]，

如 Liu Maoke[4] 和 Zhang Huimin[12] 都 发 现

Caproiciproducens 在老窖泥中的优势地位。窖泥菌群

老熟过程中，其优势菌属由 Lactobacillus 逐渐变为

Caproiciproducens 的原理很值得探讨。Stephen J. 
Andersen 等人[33]发现己酸等中长链脂肪酸对菌群具

有毒性，尤其是乳酸菌，窖泥中己酸的含量可能对窖

泥菌群结构在老熟过程中的转变有一定影响。尽管如

此，Lactobacillus 始终参与老窖泥菌群的代谢，说明

Lactobacillus 在 窖 泥 菌 群 中 具 有 重 要 作 用 。

Lactobacillus 除了参与合成乳酸，在厌氧条件下还参

与降解乳酸生成乙酸等[34,35]，而且 Lactobacillus 与

Clostridium IV （ 包 括 Caproiciproducens ，

Ruminococcaceae CPB6 等）在降解乳酸生成己酸的代

谢中存在合作关系[33]。 
另外，与新窖泥相比，老窖泥丰富的优势菌属对

完 整 代 谢 网 络 的 形 成 具 有 重 要 作 用 ， 如

Syntrophomonas，Sedimentibacter，Aminobacterium，

Methanoculleus，Methanobrevibacter，Hydrogenispora
等。Syntrophomonas 可以降解 C4-C8 的中长链脂肪酸

（如己酸和丁酸等）产生乙酸、丙酸和 H2
[36]。

Sedimentibacter[37,38]和 Aminobacterium[39]与甲烷菌共

生，具有降解氨基酸生成乙酸，丙酸，丁酸和铵态氮

等小分子的功能。Methanobrevibacter[40, 41]为氢营养型

革兰氏阳性菌，以 H2、CO2以及甲酸盐为底物生成甲

烷。Methanoculleus[42,43]为氢营养型革兰氏阴性菌，其

生长以 H2、CO2和乙酸作为底物，可以使用乙醇/仲醇

作为电子供体产生甲烷。甲烷菌（如 Methanoculleus
和 Methanobrevibacter）虽不直接产生浓香型白酒的风

味物质，其与氢气产生菌（如 Clostridium 、

Caproiciproducens 和 Syntrophomonas）之间的氢转移，

解除代谢过程中的氢抑制，促进了窖泥菌群代谢功能

（包括己酸合成）持续进行。甲烷菌是窖泥老熟的标

志性菌[44]，甲烷菌的存在代表窖泥菌群代谢网络的完

善。综上，老窖泥菌群相对完善的代谢网络更有利于

浓香型白酒风味物质的产生。不过，传统浓香型白酒

生产工艺是相对复杂的多变量影响体系，受各方面影

响，其特征风味物质己酸乙酯的产量也不总是稳定，

需要具体情况具体分析。 
与原核菌群相比，窖泥中的真核菌群丰度较小，

直接来自酒醅，间接来自大曲[1]，包括Candida、Pichia、
Aspergillus、Rhizopus、Trichosporon、Mortirerlla、
Penicillium、Thermoascus 等[22]。Candida 和 Pichia 均

属于非酿酒酵母，具有 β-葡萄糖苷酶的能力，可产生

萜烯类香气物质[45]。Candida 是生香酵母，可产生酯

化酶，促进酯类物质生成[46]，具有一定发酵能力[47]，

还具有产硫化氢等能力[48]。Aspergillus 具有产葡萄糖

氧化酶、蛋白酶、淀粉酶和木聚糖酶能力[47,49]。高粱

是生产浓香型白酒的主要原料，含有丰富的浓缩单宁，

可能会对白酒的品质产生负面影响，造成苦味和涩味
[50]。在发酵过程中，Candida 和 Aspergillus 的某些种

对浓缩单宁有协同作用[51]，因此可能有助于减少高粱

的高单宁含量，从而提升酒体口感。Rhizopus 能产生

大量的淀粉酶、蛋白酶、脂肪酶，而且还能产生柠檬

酸、葡萄糖酸、乳酸、琥珀酸等有机酸[52,53]，对白酒

风味的形成具有重要作用。Penicillium 不仅能分泌比

较全的降解天然木质纤维材料的聚糖酶系，而且产生

较多 β-葡萄糖苷酶[54]和酯酶[55]。研究表明窖泥中
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Mucor、Aspergillus、Monascus 3 个属为主要优势菌，

其中 Mucor 能糖化淀粉，生成草酸、琥珀酸和少量乙

醇，产生蛋白酶且分解蛋白质的能力很强 [19]。

Monascus 能够在弱酸环境以乳酸为碳源生长繁殖，同

时产生酯化合成酶提高总酯的含量[56]。 

3  窖泥的改良应用研究进展 

窖泥质量与酿酒质量息息相关。因此，人工加快

窖泥老熟是提高酿酒质量的重要方法。窖泥老熟的本

质是窖泥菌群的“老熟”，即窖泥菌群丰度和多样性提

高到一定程度，实现窖泥菌群代谢网络（链）的完整。

窖泥菌群“老熟”过程中，窖泥菌群与窖泥理化性质

相互适应相互影响，窖泥的理化性质逐渐得到改善，

窖泥菌群的丰度和多样性逐渐得到升高。 
目前，对窖泥的改良分为两方面：一方面，改良

窖泥的理化性质，给窖泥菌群提供一个适宜生存的环

境，间接促进窖泥老熟[57-59]；另一方面，通过添加窖

泥菌群菌种的方式直接改善窖泥菌群结构[60-66]。目前

对窖泥的改良方式至少涉及一方面，后者偏多，或者

两者兼顾。窖泥菌群养护制剂的形式主要分为固体和

液体两种，固体形式，即人工堆积培养固体人工窖泥

后用于窖泥养护[63,67]；液体形式，即培养形成窖泥养

护液通过喷洒于窖泥表面或者插孔淋入窖泥深处等方

式用于窖泥养护[60-62,65,66]。无论是固体人工窖泥培养，

还是液态窖泥养护液培养，其基本要素包括两方面，

即提供菌群生长所需要的理化环境和菌群来源；前者

包括水分、pH 值、铵态氮、厌氧环境、有效磷、有效

钾、豆粕、黄泥、腐殖质、酵母膏、醋酸钠、磷酸氢

二钾等理化因素或者理化条件；后者包括老窖泥[62,63]、

大曲[64]、母糟[61]、人工培养己酸菌[65,66]等，或者多项

兼顾[60,61]，其中鉴于己酸对浓香型白酒特征风味物质

己酸乙酯的前体作用，研发己酸菌为核心的窖泥养护

制剂是窖泥改良应用研究的热点[68]。 
对窖泥改良效果的评价主要通过对窖泥理化性

质、菌群结构、菌群或者功能菌种（诸如己酸菌）丰

度等指标的改善程度来衡量。Zhang L 等人[67]通过巢

式 PCR-DGGE 分别检测了人工堆积培养 1 年、2 年窖

泥的菌群结构，发现与堆积培养 1 年人工窖泥相比，

堆积培养 2 年人工窖泥的菌群丰度有所增加，真细菌

和古细菌组成进一步改进，真菌组成基本保持不变，

人工堆积是促进窖泥中酿酒功能菌群富集的有效手

段，堆积培养的人工窖泥的菌群结构与老窖泥类似。

Ding Xiaofei 等人 [69] 通过 PCR-DGGE 和 FISH
（Fluorescence In Situ Hybridization）分析了人工窖泥

经发酵使用 1、2、3 和 4 年后真细菌和古细菌群落的

变化。结果显示：人工窖泥菌群的真细菌和古细菌的

丰度随发酵时间的增加而增加，窖泥菌群中优势科为

Clostridiaceae，占 46.2%，Ruminococcaceae 只在 4 年

窖龄的人工窖泥中发现，以上两者均为典型老窖泥中

的优势菌。综上说明，通过人工窖泥改良可以有效促

进窖泥菌群的老熟。 

4  结语 

综上所述，浓香型白酒窖池窖泥对浓香型白酒的

质量具有重要作用。窖泥菌群中主要为原核微生物，

窖泥的原核菌群组成越丰富，越有利于提高酿酒质量。

窖泥的自然老熟，即窖泥菌群结构的稳定，大约需要

25 年。窖泥中真核菌群丰度较低，尤其是在老熟窖池

的池底窖泥中，真核菌群逐渐消失。老窖泥中丰富多

彩的原核菌种形成了完整的代谢网路，为浓香型白酒

特征风味物质的形成提供了菌种保障。因此，对新窖

泥或者老化窖泥的改良，一方面需要提高窖泥菌群结

构的完整性，另一方面需要提高窖泥菌群的整体丰度。

目前，限于窖泥中大量非可培养菌属的存在，以及分

子鉴定技术限制，窖泥中仍然存在许多未知菌属有待

研究。或许，可以通过深入分析新、老窖泥理化性质

的关键差异因素，找到一种方法，通过改善新窖泥或

者退化窖泥的关键理化性质，免除人工培养和分离纯

化环节，最终加快促进新窖泥菌群结构的完整和新窖

泥菌群丰度的提高，即促进新窖泥老熟。相信随着窖

泥研究的深入，将逐步实现对窖泥菌群及其酿酒质量

的人工调控。 
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