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摘要：采用高通量测序技术对河南省某酒企中温大曲曲皮和曲心两个部位的真

菌群落和细菌群落的多样性及其组成进行了研究．结果表明：１）中温大曲曲皮
样品中真菌群落多样性和丰度均高于曲心样品；子囊菌门是大曲曲皮和曲心样

品中的唯一优势菌门；大曲样品中共检测到１５种真菌，其中扣囊复膜孢酵母、
雪黄散囊菌和毕赤酵母ｓｐ１为曲皮和曲心样品中的优势真菌，扣囊复膜孢酵母
在曲皮和曲心样品中的含量基本一致，而雪黄散囊菌和毕赤酵母 ｓｐ１在曲皮和
曲心样品中的含量差异较大．２）中温大曲曲心样品中细菌群落多样性高于曲皮
样品，但其丰度低于曲皮样品；在大曲样品中共检测到２８个属，其中肠杆菌属、
乳杆菌属、乳球菌属、布氏杆菌属、肠球菌属和欧文氏菌属为大曲样品中的优势细

菌属，除布氏杆菌属外，其他优势细菌属在曲皮和曲心样品中的含量差异较大．
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０　引言

曲作为一种糖化剂、发酵剂、产香剂和原

料，在制酒、制醋、制酱油等传统酿造行业的应

用已有几千年的历史．其中，大曲主要用于白酒

固态发酵［１］，其品质的优劣在很大程度上决定

了白酒的品质和风格．大曲主要是以大麦、小

麦、豌豆等单一或多种谷物为原料，经破碎、加

水混合再压成块状曲醅［２］，经自然或人工接种

并在适宜的温度和湿度条件下进行固态发酵，

经成型、控温、贮存等十几个环节而制成块曲或

砖曲．制曲过程中，纯种或环境中的微生物在适

宜的条件下经过长时间的富集和培养，可在曲

醅表面和内部形成有益的酿酒微生物群系［３］．

大曲微生物菌群复杂，主要集中在酵母菌、霉菌

和细菌三类菌中，三者在酿酒过程中的糖化、产

香、产酒方面可以协同作用，但各自侧重不

同［４］：酵母菌有酒化和酯化的作用；霉菌助产一

些生物酶，如红曲霉和米根霉产酯化酶，黑曲霉

助产淀粉酶、蛋白酶和糖化酶［５－６］；细菌助产一

些呈香物质，如吡嗪类化合物、愈创木酚、苯甲

醛、乳酸、芳香族化合物等多种香气成分．此外，

大曲中还有少量的放线菌，其功能虽然尚不明

确，但其可以产生蛋白酶，使蛋白质分解成氨基

酸，进而与淀粉分解生成的糖反应会产生醛、

酮、吡嗪类化合物等香味物质．
目前，关于大曲群落信息研究的报道很

多［７－８］，其所采用的方法包括传统可培养方

法［９］、传统分子生态学方法（１６ｓｒＤＮＡ克隆文
库法［１０］、ＰＣＲＤＧＧＥ［１１］，扩增核糖体 ＤＮＡ限制
性分析［１２］和 ＰＬＦＡ［１３］等）和高通量测序技
术［１４］．尤其是高通量测序技术的应用，使得大
曲中痕量微生物和不可培养微生物得以被发

现，极大地丰富了人们对大曲中微生物群落多

样性的认识．目前对产自四川、贵州等地区的大
曲微生物的研究较多，但对产自河南地区的大

曲微生物群落的研究相对较少，且对产自河南

地区的大曲曲皮和曲心微生物群落差异尚不明

晰．基于此，本文拟采用高通量测序技术研究河
南地区中温大曲曲皮和曲心两个部位的微生物

群落多样性及其组成，以期拓展对河南地区中

高温大曲中微生物种类的研究，在一定程度上

丰富对我国不同地区中温大曲微生物多样性的

认识．

１　材料与方法

１．１　材料和仪器
１．１．１　样品采集　中温大曲样品，取自河南某
知名酒厂，取曲块表面厚度约为１ｃｍ的大曲作
为曲皮样品，粉碎后备用；在曲块中心，取长、

宽、厚均为５ｃｍ的正方体作为曲心样品，粉碎
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后备用．

１．１．２　主要试剂　２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ，上

海天根生物公司产；引物 ＩＴＳ１／ＩＴＳ４和 ５１５Ｆ／

８０６Ｒ，氯化钠、苯酚、氯仿，生工生物上海股份

有限公司产；无水乙醇，上海联硕生物技术有限

公司产；ＴｒｉｔｏｎＸ－１００，上海碧云天生物技术有

限公司产；ＳＤＳ，美国Ａｍｒｅｓｃｏ公司产；Ｔｒｉｓ，北京

索莱宝科技有限公司产；ＥＤＴＡ，上海国药集团

化学试剂有限公司产；醋酸铵，天津市科密欧化

学试剂有限公司产．以上试剂均为分析纯．

１．１．３　主要仪器　ＭＰ２００Ａ型精密电子天平，

上海良丰仪器仪表有限公司产；ＴＧ１６－ＷＳ型

台式高速离心机，安徽中佳科学仪器有限公司

产；ＤＫＹ－Ⅱ型恒温调速回转式摇床，倍辉北京

产品部产；ＺＤＸ－３５Ｂ型灭菌锅，上海三申医疗

器械厂产；ＳＷ－ＣＪ－１Ｆ型超净工作台，苏州净

化设备有限公司产；ＪＹ９２－Ⅲ型 ＰＣＲ仪，宁波

新芝生物科技股份有限公司产；ＤＹＹ－８Ｃ型琼

脂糖电泳仪，北京市六一仪器厂产．

１．２　实验方法
１．２．１　基因组提取

１．２．１．１　样品预处理　分别称取７ｇ大曲曲

皮和曲心样品，用２０ｍＬ灭菌后的０．１ｍｏｌ／Ｌ

ＰＢＳ缓冲液悬浮，加入３—５颗玻璃珠，漩涡振

荡５ｍｉｎ后在３００ｒ／ｍｉｎ转速下离心５ｍｉｎ，取

上清液，沉淀用ＰＢＳ缓冲液重复洗涤３次，离心

后合并上清液．将上清液于９０００ｒ／ｍｉｎ转速下

离心３ｍｉｎ，弃去上清液，收集细胞沉淀．再用

５ｍＬＰＢＳ缓冲液重复洗涤 ３次，每次于

９０００ｒ／ｍｉｎ转速下离心３ｍｉｎ，收集细胞沉淀．

最后将细胞沉淀用１．５ｍＬＰＢＳ缓冲液重新悬

浮，该悬浮液用于基因组提取．

１．２．１．２　ＤＮＡ的提取　上述悬浮液中 ＤＮＡ

的提取参照Ｈ．Ｙ．Ｗａｎｇ等［１５］的方法．

１．２．２　ＰＣＲ扩增与高通量测序　采用原核微

生物１６ＳｒＲＮＡ基因序列 Ｖ４可变区设计的通

用引物 ５１５Ｆ／８０６Ｒ［１６］和真核生物通用引物

ＩＴＳ１／ＩＴＳ４分别对上述基因组进行 ＰＣＲ扩增，

两种引物的 ＰＣＲ扩增和高通量测序方法分别

参照胡晓龙［１７］和朱文优［１８］的方法进行．

１．２．３　数据处理

１．２．３．１　序列质量控制　采用 Ｃｕｔａｄａｐｔ

（ｖ１．９．１），Ｖｓｅａｒｃｈ（１．９．６），Ｑｉｉｍｅ（１．９．１）分析

软件对所测原始序列进行质量控制：首先，将每

对双向测序的序列进行比对，根据比对的末端

重叠区进行拼接，拼接时保证至少有２０ｂｐ的

重叠区，去除拼接结果中含有 Ｎ的序列；接着，

去除引物和接头序列，去除两端质量值低于

２０ｂｐ的碱基，去除长度小于２００ｂｐ的序列；最

后，将上面拼接过滤后的序列与数据库进行比

对，去除其中的嵌合体序列，得到最终的有效

数据．

１．２．３．２　操作分类单元（ＯＴＵ）分析　采用

Ｑｉｉｍｅ′ｓｕｃｌｕｓｔ程序将相似度为９７％的有效序

列归为一个 ＯＴＵ，并确定每个 ＯＴＵ的代表序

列［１７］．将获得的每个 ＯＴＵ的代表序列与

ＲｉｂｏｓｏｍａｌＤａｔａｂａｓｅＰｒｏｊｅｃｔ（ＲＤＰ）在线数据库进

行比对，选取置信度为８０％的阈值对上述序列

进行分类，进而确定每个 ＯＴＵ的分类水平，即

门、纲、目、科、属、种水平．

２　结果与讨论

２．１　大曲样品中真菌群落多样性及其组成

分析

２．１．１　大曲真菌群落多样性　大曲真菌群落

稀疏曲线如图１所示．由图１可知，当测序深度

超过１００００序列时，曲皮和曲心样品中真菌群

落ＯｂｓｅｒｖｅｄＯＴＵ数目基本不再增加，稀疏曲线

趋于平缓．由于本实验所测序列深度远高于

１００００条，因此，本文所选取样品有效测序数量

能够较全面地反映待测大曲样品的真菌群落多

样性信息．

·３２·
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图１　大曲真菌群落稀疏曲线

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎｃｕｒｖｅｏｆｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｏｆＤａｑｕ

大曲真菌群落多样性指数见表 １．由表 １

可知，经过ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ高通量测序和序列质

量控制，曲皮和曲心样品中真菌菌群中所得有

效序列分别为６６８５０条和 ７０９５４条．曲皮样品

中真菌群落的Ｓｈａｎｎｏｎ和 Ｃｈａｏ１指数均略高于

曲心样品，表明曲皮样品中真菌群落多样性和

丰度高于曲心样品．这可能是由于在制曲和存

放过程中曲皮和空气或地面直接接触，氧气充

足，而曲心温度高于曲皮且氧含量低于曲皮，进

而导致曲皮真菌群落多样性和丰度高于曲心，

这与李燕荣等［１９］的研究结果一致．

２．１．２　大曲真菌群落组成　大曲曲皮和曲心

样品中真菌群落组成如图２所示．由图２可知，

代表性ＯＴＵ序列的物种注释结果表明，除“门”

表１　大曲真菌群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｏｆ

ｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｏｆＤａｑｕ

微
生物

取样
位置

Ｃｈａｏ１ＳｈａｎｎｏｎＳｉｍｐｓｏｎ ＲｅａｄｓＮｏ．
ＡｖｇＬｅｎ
／ｂｐ

Ｇｏｏｄｓ＿
ｃｏｖｅｒａｇｅ

真菌
曲皮 ３０ １．４７３ ０．５１４ ６６８５０ ３２２ ０．９７０

曲心 ２７ １．３５２ ０．４９０ ７０９５４ ３１７ ０．９７０

细菌
曲皮 ５０ １．７４４ ０．４８４ ４２５９０ ４５９ １．０００

曲心 ３８ ２．０３０ ０．６３５ ５０３２３ ４６２ １．０００

水平外，大曲曲皮和曲心样品在不同分类水平

上存在一定的差异．

在“门”水平（图２ａ）），子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙ

ｃｏｔａ）是曲皮和曲心样品中的唯一优势（相对含

量≥１％）菌门，相对含量均大于９９％，同时也

是四川和安徽等地区中温大曲中的优势真菌菌

门［１８，２０］．

在“纲”水平（图 ２ｂ）），酵母纲（Ｓａｃｃｈａｒｏ

ｍｙｃｅｔｅｓ）和散囊菌纲（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）为大曲样

品中的优势真菌，且其中酵母纲的相对含量远

高于散囊菌纲的相对含量；较之于曲心，曲皮样

品中酵母纲相对含量较高，散囊菌纲相对含量

较低．

在“目”水平（图２ｃ）），酵母菌目（Ｓａｃｃｈａｒｏ

ｍｙｃｅｔａｌｅｓ）和散囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）为大曲样品

中的优势微生物，同时也含有少量的毛霉目

（Ｍｕｃｏｒａｌｅｓ）．

在“科”水平（图２ｄ）），共检测到９个科，

其中复膜孢酵母科（Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｏｐｓｉｄａｃｅａｅ）、发

菌科（Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ）、毕赤酵母科（Ｐｉｃｈｉａｃｅ

ａｅ）和酵母科（Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ）为大曲样品

中的优势菌科，其在曲皮和曲心样品中的平均

相对含量分别为 ６５．３％，２７．２％，３．５％和

２．２％．较之于曲心样品，曲皮中毕赤酵母科

（６．３％）和酵母科（４．１％）的相对含量较高；复

膜孢酵母科在曲皮（６５．４％）和曲心（６５．２％）

中的相对含量差别不大；发菌科（２３．３％）的相

对含量较低．

在“属”水平（图２ｅ）），共检测到１４个属，

其中复膜孢酵母属（Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｏｐｓｉｓ）、散囊菌

属（Ｅｕｒｏｔｉｕｍ）、毕赤酵母属（Ｐｉｃｈｉａ）和酵母属

（Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ）为大曲样品中的 ４个优势菌

属，其在曲皮和曲心样品中的平均相对含量分

别为６５．３％，２６．３％，３．５％和２．２％．尽管复膜

孢酵母属和毕赤酵母属是不同地域中温大曲样

品共有的优势微生物，但不同地域中温大曲样

·４２·
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品整体的优势微生物组成存在明显的差异，如

安徽某酒厂中温大曲中有７种优势真菌，四川

某酒厂中温大曲中则有１０多种优势真菌［１８，２０］，

这主要是由于地理环境、水源、气候、工艺等的

不同所造成的微生物群落的区域差异．此外，复

膜孢酵母属在曲皮样品（６５．４％）中和曲心样

品（６５．２％）中的相对含量基本相同；而散囊菌

属在曲皮样品（２３．２％）中的相对含量低于曲

图２　大曲曲皮和曲心样品中真菌群落组成

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｎＱｕｐｉａｎｄＱｕｘｉｎｏｆＤａｑｕｓａｍｐｌｅｓ

·５２·
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心样品（２９．３％）；毕赤酵母属和酵母属在曲皮

样品（６．３％和４．１％）中的相对含量均远高于

曲心样品（０．８％和０．３％）．

在“种”水平（图２ｆ）），共检测到１５个种，

其中扣囊复膜孢酵母（Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｏｐｓｉｓｆｉｂｕｌｉｇ

ｅｒａ）、雪黄散囊菌（Ｅｕｒｏｔｉｕｍｎｉｖｅｏｇｌａｕｃｕｍ）和毕

赤酵母ｓｐ１（Ｐｉｃｈｉａｓｐ１）为曲皮和曲心样品中的

优势真菌，其在曲皮和曲心样品中的平均相对

含量分别为６５．３％，２６．１％和３．４％．在优势真

菌组成上，曲皮和曲心样品中扣囊复膜孢酵母

含量基本一致，分别为 ６５．４％ 和６５．２％；雪黄

散囊菌在曲皮样品（２３．０％）中的含量低于曲

心样品（２９．２％）；毕赤酵母 ｓｐ１在曲皮样品

（６．１％）中含量远高于曲心样品（０．７％）．

２．２　大曲样品中细菌群落多样性及其组成

分析

２．２．１　大曲细菌群落多样性　经过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ

Ｍｉｓｅｑ高通量测序和序列质量控制，曲皮和曲

心样品中细菌菌群中所得有效序列分别为

４２５９０条和５０３２３条，其平均长度大小分别为

４５９ｂｐ和４６２ｂｐ．通过图３所示大曲细菌群落

稀疏曲线可以看出，测序深度大于１００００条

时，稀疏曲线趋于平缓，由于本实验所测序列深

度远高于１００００条，因此，本文所选取样品有效

测序数量能够充分反映待测大曲样品的细菌群

落多样性信息．

由表 １可知，曲心样品中细菌群落的

Ｓｈａｎｎｏｎ指数高于曲皮样品，表明曲心样品中

细菌群落多样性高于曲皮样品．但是，曲皮样品

中细菌群落 Ｃｈａｏ１指数高于曲心样品，表明曲

皮样品中细菌群落丰度略高于曲心样品，这一

研究结果与李登勇等［２１］发现的高温大曲细菌

群落分布规律相近．

２．２．２　大曲细菌群落组成　大曲曲皮和曲心

样品中细菌群落组成如图４所示．由图４可知，

曲皮和曲心部位细菌群落组成在门、纲、目、科、

图３　大曲细菌群落稀疏曲线

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎｃｕｒｖｅｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎＤａｑｕ

属、种水平上均存在一定的差异．

在“门”水平（图４ａ）），共检测到５个门．其

中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉ

ｃｕｔｅｓ）为曲皮和曲心样品中的优势菌门，其在曲

皮和曲心样品中的平均含量分别为７９．６％和

１７．１％．较之于曲心样品，曲皮中的变形菌门相

对含量较高，厚壁菌门相对含量较低，而酸杆菌

门仅在曲皮样品中可以检测到．

在“纲”水平（图４ｂ）），共检测到１０个纲，

其中γ－变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽孢

杆菌纲（Ｂａｃｉｌｌｉ）和 α－变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）为大曲样品中的优势菌纲．较之于

曲心样品，曲皮中的 γ－变形菌纲相对含量较

高，而芽孢杆菌纲相对含量（９．９％）明显低于

曲心（２４．２％）．此外，Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｈｏｌ

ｏｐｈａｇａｅ，ｖａｄｉｎＨＡ１７和鞘脂杆菌纲（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃ

ｔｅｒｉｉａ）４种纲仅在曲皮样品中可以检测到．

在“目”水平（图４ｃ）），共检测到１２个目，

其中肠杆菌目（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、乳杆菌目

（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ）和根瘤菌目（Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ）为大

曲样品中的优势菌目．肠杆菌目在曲皮样品中

的相对含量（８２．７％）高于在曲心样品中的相

·６２·
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图４　大曲曲皮和曲心样品中细菌群落组成

Ｆｉｇ．４　ＴｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎＱｕｐｉａｎｄＱｕｘｉｎｏｆＤａｑｕｓａｍｐｌｅｓ

对含量（７３．２％）；乳酸杆菌目在曲皮中的相对
含量（８．２％）远低于在曲心样品中的相对含量
（２４％）；根瘤菌目在曲皮中的相对含量

（１．３％）和在曲心中的相对含量（１．４％）基本
相同．

在“科”水平（图４ｄ）），共检测到１９个科，

·７２·
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其中肠杆菌科（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、链球菌科

（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、肠球菌科（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、

乳杆菌科（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ）和布鲁氏菌科（Ｂｒｕ

ｃｅｌｌａｃｅａｅ）为大曲样品中的优势菌科．曲皮样品

中肠杆菌科的相对含量（８２．７％）和乳杆菌科

的相对含量（２．５％）均高于其在曲心样品中的

含量（分别为７３．２％和０．６％）；而曲皮样品中

链球菌科的相对含量（４．９％）和肠球菌科的相

对含量（０．４％）明显低于其在曲心样品中的相

对含量（分别为１８．６％和４．７％）．

在“属”水平上（图４ｅ）），共检测到２８个

属，其中肠杆菌属（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ）、乳杆菌属

（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、乳球菌属（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ）、布氏杆

菌属（Ｂｒｕｃｅｌｌａ）、肠球菌属（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）和欧文

氏菌属（Ｅｒｗｉｎｉａ）为大曲样品中的优势菌属，其

含量分别占曲皮和曲心细菌含量的９０．０％和

９７．８％，且肠杆菌属含量明显高于其他优势菌

属．肠杆菌属和肠球菌属也是四川和贵州某些

高温大曲中的优势微生物，其主要代谢产物包

括乳酸等，有助于香气物质乳酸乙酯的形成，并

有效抑制杂菌的生长［２１］．上述优势细菌中除布

氏杆菌属外，其余５个优势细菌属在曲皮和曲

心样品中含量差异较大．

在“种”水平（图４ｆ）），共检测到３８个种，

其中布鲁氏菌（Ｂｒｕｃｅｌｌａｍｉｃｒｏｔｉ）、肠杆菌（Ｅｎｔｅｒ

ｏｂａｃｔｅｒｃｌｏａｃａｅ）、烟性肠杆菌（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｔａｂａ

ｃｉ）、鹑鸡肠球菌（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓｇａｌｌｉｎａｒｕｍ）、

Ｅｒｗｉｎｉａｇｅｒｕｎｄｅｎｓｉｓ和格氏乳球菌（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ

ｇａｒｖｉｅａｅ）为大曲样品中的优势细菌，其在曲皮

和曲心样品中平均含量分别为１．２％，６２．８％，

１０．４％，２．５％，４．０％和１１．７％．在优势细菌组

成上，肠杆菌和烟性肠杆菌曲皮含量高于曲心

样品；鹑鸡肠球菌、Ｅｒｗｉｎｉａｇｅｒｕｎｄｅｎｓｉｓ和格氏

乳球菌在曲皮样品中的含量远低于曲心样品；

布鲁氏菌在曲皮和曲心样品含量基本一致．

３　结论

本研究采用高通量测序技术对河南某酒企

中温大曲样品中的真菌群落和细菌群落多样性

及其组成进行了解析，主要结论如下：

１）中温大曲曲皮样品中真菌群落多样性

和丰度均高于曲心样品；子囊菌门是大曲曲皮

和曲心样品中的唯一优势菌门，其在曲皮和曲

心样品中的相对含量均大于９９％；大曲样品中
共检测到１５种真菌，其中扣囊复膜孢酵母、雪

黄散囊菌、毕赤酵母 ｓｐ１为曲皮和曲心样品中
的优势真菌，扣囊复膜孢酵母在曲皮和曲心样

品中的含量基本一致，分别为 ６５．４％ 和
６５．２％，而雪黄散囊菌和毕赤酵母 ｓｐ１在曲皮

和曲心样品中的含量差异较大．
２）中温大曲曲心样品中细菌群落多样性

高于曲皮样品，但其丰度低于曲皮样品；在曲皮

和曲心样品中共检测到２８个属，其中肠杆菌

属、乳杆菌属、乳球菌属、布氏杆菌属、肠球菌属

和欧文氏菌属为大曲样品中的６个优势细菌
属，除布氏杆菌属外，其他优势细菌属在曲皮和

曲心样品中的含量差异较大．

该结果在一定程度上丰富了对我国不同地

区中温大曲微生物群落多样性的认识，同时为

今后科学设计或选用多种培养方法定向分离大

曲功能微生物，以及在实际生产过程中合理配

比曲皮和曲心样品提供了一定的理论依据．
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