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冠突散囊菌对大曲发酵性能、微生物区系
以及白酒风味的影响

杨凤英1,2，秦　洋1,2, *，赵千慧1,2，余有贵1,2

（1.邵阳学院食品与化学工程学院，湖南邵阳 422000；
2.邵阳学院生态酿酒新技术与应用湖南省高校重点实验室，湖南邵阳 422000）

摘　要：糖化发酵是白酒生产过程中的重要工序，直接决定白酒的产量。冠突散囊菌（Eurotium critatum）具有协

同糖化作用，加入冠突散囊菌会影响大曲微生物的分布和白酒的风味。本文对比添加冠突散囊菌的大曲与传统大

曲主要的生化指标、微生物区系以及发酵的白酒风味成分，分析冠突散囊菌对大曲质量和白酒风味的影响。结果

显示，添加冠突散囊菌的大曲与传统大曲相比，具有更高的酯化力、发酵力和糖化力，分别提高了 6.70%、

125.0% 和 28.35%。功能性微生物种类和数量明显增加，细菌、酵母菌、霉菌和乳酸菌含量分别是传统大曲的

6.68、2.12、2.25 和 6.02 倍。添加冠突散囊菌发酵的白酒与传统大曲发酵的白酒相比，主要风味物质的种类和乳酸

乙酯、川芎嗪等含量明显增加，改善了白酒品质。
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Abstract：Saccharification and fermentation are essential processes in the production of Baijiu and directly determine the
yield of Baijiu. Eurotium critatum has a synergistic glycation effect, and the addition of Eurotium critatum affects the Daqu
microbial  distribution  and flavor  of  Baijiu.  In  this  paper,  the  main  biochemical  indexes,  microflora  and fermented  Baijiu
flavor  components  of  Daqu  added  with Eurotium  cristatum and  traditional  Daqu  were  compared,  and  the  effects  of
Eurotium cristatum on Daqu quality and Baijiu flavor were analyzed. The results showed that the added Eurotium critatum
culture  had  higher  esterification,  fermentability  and  saccharification  power  compared  with  the  traditional  Daqu,  which
increased  by  6.70%,  125.0%  and  28.35%,  respectively.  The  functional  microbial  species  and  quantity  were  significantly
increased, with 6.68, 2.12, 2.25 and 6.02 times more bacteria, yeast, mold and lactic acid bacteria, respectively, than those
in  the  traditional  Daqu.  The  types  of  major  flavor  substances  and  the  contents  of  ethyl  lactate  and  ligustrazine  were
significantly increased in the Baijiu fermented with the addition of Eurotium critatum compared with those fermented with
traditional Daqu, which improved the quality of the Baijiu.
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五粮型白酒酿造的原料主要是富含淀粉类的粮

谷，粮食中淀粉的消耗直接反映了白酒的糖化作用[1]。

提高糖化效率是酿酒工作的重点[2]，对白酒生产具有

重要意义。目前通过添加纯种、混合高糖化力微生

物培养大曲以及大小曲联合发酵等方式提高大曲糖

化能力，是当前研究热点之一。

冠突散囊菌（Eurotium critatum）能显著提高大

曲糖化能力，对冠突散囊菌协同发酵大曲以及传统大

曲淀粉分别作直链淀粉含量、GPC、SEM、XRD 分

析。结果显示：添加冠突散囊菌的大曲淀粉的直链淀

粉含量增加，分子量降低，结构变化明显，结晶度降

低，这一系列淀粉分子的变化均能够揭示冠突散囊菌

对大曲糖化能力的影响机制[3]。此外，冠突散囊菌作

为一种益生菌，具有抑菌、降血糖、抗氧化等功效[4−5]，

因此，利用冠突散囊菌培养大曲具有很好的可行性和

科学性。

由于大曲的微生物区系十分丰富，主要包括糖

化作用的霉菌、酯化作用的细菌和产酒的酵母，冠突

散囊菌能够与根霉属完成协同糖化作用[6]。但由于

引入冠突散囊菌会对大曲的微生物区系有一定的影

响，进一步影响白酒风味。有研究显示，大曲作为白

酒酿造发酵剂和糖化剂，在发酵过程中所含的微生物

菌群、理化指标和风味物质间接或直接影响着白酒

的风味[7]。研究大曲微生物区系及其与理化指标的

关联性逐渐增多[8−9]，因此，研究冠突散囊菌对大曲发

酵能力、微生物区系以及白酒风味的影响具有重要

的意义。

本文分析冠突散囊菌培养的大曲（试验组大曲）

与传统大曲的发酵性能、微生物区系以及发酵的五

粮型白酒风味的影响。将试验组大曲与传统大曲在

相同条件下进行酿酒试验。同时，通过两组大曲理化

指标并结合微生物种类与数量等，分析冠突散囊菌对

大曲发酵性能以及微生物区系的影响。最后对比试

验组大曲与传统大曲发酵白酒的主要理化指标以及

微量气味组分，分析其对白酒风味和品质的影响，为

冠突散囊菌在白酒糖化发酵领域的应用奠定理论基

础。由于在食品发酵领域，冠突散囊菌主要应用于茶

叶、谷类等发酵[4,10]，在白酒酿造领域的研究鲜有报

道，因此，采用冠突散囊菌糖化能力应用于大曲的培

养以及白酒的酿造领域，是具有重要科学意义以及理

论依据的。

 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

糯米、玉米、高粱、小麦和大米　购于某超市；

传统大曲　湖南湘窖酒业股份有限公司；试验组大曲

　实验室自制；C6H12O6、NaOH、HCl、淀粉酶、糖化

酶、MRS、孟加拉红培养基等　上海康朗生物科技

有限公司，分析纯；E.Z.N.A.® soil 试剂盒　杭州西

顿生物科技有限公司。

HR-T16M 台式高速冷冻离心机　湖南赫西仪

器装备有限公司；PE.28 pH 计、UV5Nano 超微量分

光光度计　梅特勒-托利多仪器有限公司；DH-360 恒

温培养箱、FW-400A 中草药粉碎机、YA28×6T 全自

动灭菌锅　北京科伟永兴仪器有限公司；Epoch 全波

长酶标仪、7890A-5975C 气相色谱质谱联用仪　美

国 Agilent 公司；RE-52AA 旋转蒸发仪、KF960 PCR
扩增仪、SDS-PAGE 凝胶电泳、Enose 电子鼻　上海

雅荣生化设备仪器有限公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   粮食预处理　选择无霉变的粮食，按照经典的

五粮型白酒配方[11]，36% 高粱、18% 糯米、22% 大

米、16% 小麦和 8% 玉米，玉米粉碎过 20 目筛，设置

为 300 g/份粮食干重，一组三个平行，温水润粮 12 h，
过滤水分，蒸锅中蒸 2.5 h 后摊凉为 35 ℃，装罐。

 1.2.2   制曲　试验组大曲：分别添加 11.43 mL/100 g
的冠突散囊菌（浓度约为 1×105 cfu/mL）、3.68 mL/
100 g 的胶红酵母（浓度约为 1×106 cfu/mL）、1.692 g/
100 g 的甜酒曲（根霉菌约为 1×106 cfu/g）到小麦粉

中，水分为 36.08%，进行人工踩曲；传统大曲：不添加

冠突散囊菌，由湖南湘窖酒业股份有限公司制曲。将

大曲放置在曲房培曲 30 d。

 1.2.3   拌曲　按照粮食干重的 20%，称取 60 g 曲粉，

将试验组大曲和传统大曲分别添加到上述粮食样品

中，搅拌均匀，32 ℃ 发酵 30 d。

 1.2.4   粮醅残余淀粉含量的测定　从 1.2.3 发酵后

的粮醅，参照 DB34/T 2264-2014《固态发酵酒醅分析

方法》，采用盐酸溶液进行加热回流水解，葡萄糖标准

溶液反滴定法，用斐林试剂测定生成的糖。公式

如下：

淀粉 (%) =
(V0 −V1)× c

m× 2
500

×100×0.9

式中：V0 表示空白滴定消耗标准溶液的体积，

mL；V1 表示测定消耗标准溶液的体积，mL；c 表示标

准溶液的浓度，g/mL；m 表示酒醅的质量，g；2 表示待

测液体积，mL；500 表示定容体积，mL；0.9 表示换算

系数。

 1.2.5   大曲生化指标以及理化指标的测定　大曲糖

化力、酯化力、发酵力、淀粉、水分、酸度和氨基酸态

氮参照 QB/T 4259-2011《酿酒大曲通用分析方法》，

蛋白质参照 GB 5009.5-2016《食品中蛋白质的测

定》，还原糖参照 GB 5009.7-2016《食品中还原糖的

测定》。

 1.2.6   大曲微生物菌落数的测定　菌落总数参照

GB 4789.2-2016《菌落总数测定》，细菌参照《白酒生

产技术全书》[2]，乳酸菌参照 GB 4789.35-2016《乳酸

菌检验》，霉菌和酵母参照 GB 4789.15-2016《霉菌和

酵母计数》。

 1.2.7   大曲微生物区系分析　样品的预处理：分别
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取 10 g 的试验组大曲和传统大曲过 80 目筛，加入灭

菌的 0.1 mol/L 磷酸盐缓冲液进行悬浮，加入适量玻

璃珠振荡 5 min，300 r/min 离心 5 min，取上清液，沉

淀用缓冲液重复洗涤 3 次，将所收集的上清液混匀，

进行 9000 r/min 离心 3 min，收集细胞沉淀。再用缓

冲液洗 3 次并离心，收集沉淀[12]。

DNA 的提取：按照 He 等[13] 方法提取总 DNA。

用 E.Z.N.A.® soil 试剂盒进行总 DNA 抽提，使用超

微量分光光度计初检测其浓度和纯度。用 0.8% 琼

脂糖凝胶电泳检测其分子大小和纯度。

微生物区系分析：所提基因组 DNA 的浓度和纯

度符合测序要求的标准，后续实验由飞凡标准技术服

务（苏州）有限公司对 DNA 进行 PCR 扩增。进行对

真菌 ITS 基因测序鉴定，细菌 16S rDNA 基因测序

鉴定。

基因序列分析：测序完成后，采用 Illumina 平台

对真菌类和细菌类基因序列进行数据分析与序列优

化。使用 NCBI BLAST 软件在将序列的相似性≥

99% 进行系统进化树分析，将高质量的基因序列与

数据库中的序列进行同源性比较，以获得该基因序列

的物种信息。

 1.2.8   白酒的理化指标分析　分别取 400 g 用试验

组大曲和传统大曲发酵 30 d 的粮醅，旋转蒸发仪

100 ℃ 蒸馏 20 min，将蒸馏好的白酒进行密封保存，

酒精度、总酸、总酯和酸酯总量参照 GB/T 10345-

2022《白酒分析方法》。

 1.2.9   电子鼻分析白酒的风味轮廓　分别量取 10 mL

酒样，装入 40 mL 顶空样品瓶中，静置 30 min，平行

测定 3 次，检测样品后对传感器（表 1）清洗 600 s 再

测定下一个样品[14]。电子鼻检测参数：采样时间 60 s，

数据采集周期 0.5 s，采集延迟时间 250 s，分析持续

时间 340 s，载气流速 150 mL/s。

 1.2.10   GC-MS 分析白酒风味物质　用有机系 0.45 μm

过滤器对两组酒样进行过滤，装进 2 mL 离心管中，

写好标签送至上海微谱技术检测科技集团股份有限

公司进行后续实验，前处理取 0.5 mL 样品稀释 20 倍。

GC：色谱柱为 DB-WAX 毛细管柱（ 60  m×

0.25  mm×0.25  μm）和 TG-5MS 毛细管柱（ 30  m×

0.25 mm×0.25 μm）；升温程序：柱温初始温度 50 ℃，

保持 3 min，以 10 ℃/min 升温到 100 ℃，保持 0 min，

以 15 ℃/min 升温到 280 ℃，保持 4  min，然后以

30 ℃/min 升温到 320 ℃，保持 8 min。前 SS 进样

口 He，分流，加热器 300 ℃，压力 7.6522 psi，总流量

39  mL/min，隔垫吹扫流量 3  mL/min，载气节省

20 min 后 2 mL/min，分流比 35:1，分流流量 35 mL/min。

载气为高纯度氦气，恒流：柱流速 1 mL/min，进样量

1 μL；

MS：全扫描模式；EI 离子源，电子能量 70 eV；离

子源温度 230 ℃，四级杆温度 150 ℃，扫描范围 30~

350 amu，扫描时间 0.2 s[15]。

 1.3　数据处理

运用 IBM SPSS Statistics22 软件进行数据处理

分析，且每组实验重复 3 次（结果均以平均值±标准

差表示）与相关性分析，应用 Origin 2019 作图。

 2　结果与分析

 2.1　冠突散囊菌对大曲发酵性能的影响

 2.1.1   大曲的理化指标分析　由表 2 可知，试验组大

曲的水分明显高于传统大曲，可能原因是培曲过程中

试验组大曲水分散失慢，导致产酸微生物的生长，产

酸微生物进行的有机酸代谢以及淀粉和蛋白质的降

解会增加大曲的酸度[16]。试验组大曲的还原糖含量

显著（P<0.05） 比传统大曲高，淀粉含量比传统大曲

低，在之前的研究证明冠突散囊菌能够与霉菌协同生

长，大曲的糖化能力显著提高[3]。试验组大曲的蛋白

质含量和氨基酸态氮显著（P<0.05） 高于传统大曲，

可能因为冠突散囊菌能促进试验组大曲中产蛋白酶

的微生物生长，水分高有利于蛋白质的水解并且蛋白

酶将蛋白质转化为氨基酸[17]，又促进了氨基酸态氮的

增加。因此，冠突散囊菌能促进大曲中产蛋白酶、

淀粉酶、糖化酶等的微生物的生长，使大曲的酶活

增强。

 2.1.2   冠突散囊菌对大曲主要的生化指标的影响　

由表 3 可知，试验组大曲的酯化力显著高（P<0.05）于

 

表 1    电子鼻传感器性能

Table 1    Electronic nose sensor performance

阵列序号
传感器
名称

传感器
性能描述

阵列序号
传感器
名称

传感器
性能描述

S1 W1C
苯等芳香
类成分 S6 W1S 甲烷等短链烷烃

S2 W5S 氮氧化合物 S7 W1W 无机硫化物

S3 W3C
氨水，

芳香成分 S8 W2S 醇醚醛酮类

S4 W6S 氢气 S9 W2W
芳香成分，
有机硫化物

S5 W5C
烷烃类

芳香成分 S10 W3S
长链烷烃
类成分

 

表 2    试验组大曲与传统大曲的理化指标对比

Table 2    Comparison of physical and chemical indexes between experimental group Daqu and traditional Daqu

分类 水分（%） 酸度（mmol/10 g） 还原糖（%） 淀粉（%） 氨基酸态氮（g/kg） 蛋白质（%）

试验组大曲 12.63±0.30a 1.00±0.06a 2.65±0.13a 53.52±0.57b 3.36±0.01a 0.15±0.02a

传统大曲 11.49±0.13b 0.95±0.05a 0.77±0.06b 61.56±0.47a 2.91±0.04b 0.11±0.02b

注：同列不同小写字母表示差异显著（P<0.05）；表3~表5同。
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传统大曲，因此冠突散囊菌有利于产酯化酶的微生物

生长繁殖[18]，将氨基酸分解成高级醇，由于试验组大

曲水分高于传统大曲，可能富含产酸微生物代谢有机

酸，醇与酸酯化，有利于白酒风味物质的形成[19]。试

验组大曲发酵力显著（P<0.05）高于传统大曲，大曲在

发酵糖化液过程中，淀粉的液化、糖化、酒化等能力

显著（P<0.05）高于传统大曲。说明试验组大曲中富

含糖化发酵功能微生物，有利于提高大曲糖化发酵以

及产醇能力，因此试验组大曲发酵力增强[20]。所以，

冠突散囊菌可以提高大曲的酯化力和发酵能力，提升

大曲的质量，为后续白酒的酿造增强风味。试验组大

曲糖化力显著（P<0.05）高于传统大曲，其糖化力反应

了霉菌和细菌等产生淀粉酶和糖化酶的能力。由表 4
可知，试验组大曲糖化发酵的粮醅淀粉含量低于传统

大曲，同时表 2 表明了试验组大曲还原糖含量高于

传统大曲，在之前的研究基础上，冠突散囊菌有助于

大曲协同糖化作用[3]。所以，添加冠突散囊菌进行培

养大曲，有利于糖化微生物的生长，提高白酒的糖化

效率。

 2.2　冠突散囊菌对微生物区系的影响

 2.2.1   大曲的主要微生物菌落分析　由表 5 可知，试

验组大曲霉菌数量显著（P<0.05）高于传统大曲，冠突

散囊菌数量为 3.44×106 cfu/g，说明冠突散囊菌能与

霉菌协同生长，能够产生淀粉酶、糖化酶等，因此促

进了大曲的糖化能力[3]，试验组大曲中的淀粉被淀粉

酶、糖化酶等分解为小分子糖，有益于利用糖的酿酒

酵母菌以及乳酸菌的生长，因此试验组大曲的酵母菌

和细菌数量显著性（P<0.05）增加。从表 3 得知，试验

组大曲具有高酯化力，说明试验组大曲富含产酯化酶

的微生物，乳酸菌具有产乳酸的能力并且能够催化合

成乳酸乙酯[18]，因此，冠突散囊菌有助于大曲中产酯

化酶和产有机酸微生物的生长，增加大曲酶活性，为

 

表 3    试验组大曲与传统大曲的生化指标对比

Table 3    Comparison of biochemical indexes between
experimental group Daqu and traditional Daqu

分类
酯化力

（mg/50 g·7d）
发酵力

（g/0.5 g·72 h）
糖化力
（mg/g·h）

试验组大曲 710.14±5.61a 0.54±0.09a 863.7±12.06a

传统大曲 665.56±3.72b 0.24±0.05b 672.95±0.7b

 

表 4    试验组大曲与传统大曲的发酵的粮醅残余淀粉对比

Table 4    Comparison of residual starch in fermented grains
between experimental group Daqu and traditional Daqu

分类 残余淀粉（%）

试验组大曲 20.46±0.22b

传统大曲 23.33±0.37a

 

表 5    试验组大曲与传统大曲的主要微生物菌落对比

Table 5    Comparison of main microbial colonies between experimental group Daqu and traditional Daqu

分类 菌落总数（×107 cfu/g） 细菌（×107 cfu/g） 酵母菌（×106 cfu/g） 霉菌（×106 cfu/g） 乳酸菌（×106 cfu/g） 冠突散囊菌（×106 cfu/g）

试验组大曲 88.64±6.87a 85.5±4.28a 8.48±0.29a 22.9±1.47a 9.88±0.84a 3.44±0.46
传统大曲 14.22±1.26b 12.8±1.39b 4.0±0.25b 10.17±1.54b 1.64±0.46b /
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OTU_83:g:Lactobacillus
OTU_422:g:Lactobacillus
OTU_14:g:Lactobacillus,s:Lactobacillus_salivarius
OTU_11:g:Staphylococcus
OTU_6:g:Pediococcus
OTU_20:g:Thermoactinomyces
OTU_8:g:Lactobacillus,s:Lactobacillus_fermentum
OTU_12:g:Lactobacillus

−0.565.22
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图 1    试验组大曲（A）与传统大曲（B）的真菌和细菌聚类热图对比

Fig.1    Comparison of fungal and bacterial cluster heat maps of the experimental group Daqu (A) and the traditional Daqu (B)
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后续酿酒奠定一定的微生物条件。

 2.2.2   大曲主要的细菌和真菌聚类热图分析　由图 1b
可知，试验组大曲与传统大曲的优势细菌是 Panto-
ea、 Weissella、 Thermoactinomyces、 Lactobacillus。
试验组大曲与传统大曲相比，试验组大曲含丰富的产

酯化酶和产有机酸的 Lactobacillus，具有催化合成乳

酸乙酯酶活力高[18]、可促进其他酯类的生成、抑制杂

菌等作用，其代谢产物主要影响白酒的气味与品

质[21]。由图 1a 可知，试验组大曲与传统大曲的优势

真菌是 Rhizopus、Thermomyces、Clavispora、Rhizo-
mucor、Aspergillus，试验组大曲与传统大曲相比，试

验组大曲中含丰富的产酯化酶、糖化酶以及淀粉酶

的米根霉、曲霉[19]。霉菌的种类和含量远远高于传

统大曲，有助于提高白酒的糖化效率和酯化能力。主

要的酵母菌为 Millerozyma，试验组大曲的酵母菌数

量远高于传统大曲，试验组大曲具有高乙醇耐受性和

较强的产酯、产醇能力的酵母菌[22]，可以提升大曲的

产酒能力。

试验组大曲与传统大曲相比，添加冠突散囊菌

有利于大曲微生物区系的生长繁殖，使微生物的数量

和种类显著的增加。促进了细菌类产酸、酯化能力

强的微生物的生长，有助于产糖化酶、淀粉酶、酯化

酶等真菌类曲霉、根霉以及产酒能力强的酵母菌的

生长。增强了试验组大曲的酶活，为白酒酿造营造了

良好的糖化发酵条件，提升白酒的品质与增加一定的

风味物质。

 2.3　冠突散囊菌对白酒风味的影响

 2.3.1   白酒的主要风味物质分析　表 6 所呈现的是

白酒主要风味物质。添加冠突散囊菌发酵白酒的主

要风味物质有五种，传统发酵白酒有三种。由于试验

组大曲中乳酸菌等产酸、酯化作用的微生物含量丰

富，在酯化酶的作用下乳酸与乙醇酯化反应生成乳酸

乙酯，添加冠突散囊菌发酵白酒呈香风味物质乳酸乙

酯高于传统发酵白酒。川芎嗪具有甜香、花香等呈

香味物质[23]，白酒的功能性成分之一，能抑制血小板

聚集、改善微循环等生理功效[24]。3-羟基-2-丁酮在

白酒中起着缓冲、平衡香气的作用[25]。有研究者在

蜂蜜酒和春生田头菇中检测出风味物质十甲基环五

硅氧烷[26]。添加冠突散囊菌发酵白酒相对于传统发

酵白酒来说具有醇厚感、绵甜感，淡淡的花果香。

由于酿酒条件限制，本研究酒样制备于实验室，

不具备真正意义上的五粮型白酒酿造，而且风味物质

检测条件限制，酒样前处理对检测结果有很大影响，

稀释 20 倍后直接进样检测，没有能够较全面的将白

酒中不同性质组分进行前处理，分流比对检测过程中

组分含量的影响较大。分流比（35:1）大，检测到组分

数量较少，引起含量低的组分流失，影响出峰个数[27]。

但是冠突散囊菌促进白酒风味物质生成是显著可见

的，因此，试验组大曲酿造白酒有助于改善白酒的风

味物质，使白酒的风味显著提升。

 2.3.2   白酒理化指标　由图 2 可知，添加冠突散囊菌

发酵白酒酒精度、总酸、总酯以及酸酯含量显著高于

传统发酵白酒。从前文 2.1 和 2.2 得知试验组大曲

的糖化力、发酵力和酯化力比传统大曲高，并且大曲

主要的微生物种类和数量比传统大曲多。说明试验

组大曲中具有糖化、酯化和发酵作用的微生物比较

丰富，有利于粮醅的糖化发酵[28]。真菌类霉菌和细菌

类产酸、酯化微生物主要与白酒酸类和酯类物质呈

正相关[29−30]。试验组大曲中乳酸菌含量的增高，提升

了白酒中有机酸含量；酒化类酵母菌含量的增加，提

高白酒酒精度；酸类物质与醇类物质进行酯化反应，

白酒的乳酸乙酯含量增高。因此，试验组大曲有利于

白酒后期的发酵微生物的生长，提升白酒的品质。
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图 2    添加冠突散囊菌发酵白酒与传统发酵白酒的
主要理化指标对比

Fig.2    Comparison of the main physicochemical indexes of
Baijiu fermented by the addition of Eurotium critatum and

traditional Baijiu
 

 2.3.3   白酒风味的主成分分析　由图 3 可知，两组酒

样的芳香类成分都很丰富，传感器对短链烷烃、无机

硫化物、醇醚醛酮类、芳香成分、有机硫化物、长链

烷烃类成分等敏感度相同，说明酒样的这些气味相差

不大。添加冠突散囊菌发酵白酒的传感器 W5S、
W3C、W6S、W5C 比传统发酵白酒的风味比较敏

感，从白酒的风味物质成分以及理化指标可以得出，

添加冠突散囊菌发酵白酒风味明显突出，说明白酒的

氮氧化合物、芳香成分、烷烃类芳香成分比传统发酵

 

表 6    添加冠突散囊菌发酵白酒与传统发酵白酒主要的
风味物质对比

Table 6    Comparison of main flavor substances between
traditional fermented Baijiu and Baijiu fermented by the addition

of Eurotium critatum

分类 匹配物质
添加冠突散囊菌发酵

白酒峰面积（%）
传统发酵白酒
峰面积（%）

1 乙醇 97.10±1.02b 98.75±2.37a

2 3-羟基-2-丁酮 0.44±0.05b 0.70±0.06a

3 乳酸乙酯 1.90±0.13a 0.56±0.04b

4 川芎嗪 0.39±0.03 /

5 十甲基环五硅氧烷 0.17±0.02 /

注：同行不同的小写字母表示差异显著（P<0.05）。
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白酒丰富[14]。从主成分分析图可知，第一主成分高

达 98.86%，第二主成分为 0.45%，累计达到 99.31%。

说明两组白酒的挥发性风味物质有差异，电子鼻能将

风味能明显区别出来[31]，在相同的糖化发酵条件下，

与传统发酵白酒相比，添加冠突散囊菌发酵白酒的主

要风味比较突出，风格比较明显。
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Fig.3    Principal component analysis and radar map comparison
between traditional fermented Baijiu and Baijiu fermented by the

addition of Eurotium critatum
 

 3　结论
与传统大曲相比，添加冠突散囊菌培养的大曲，

能够促进大曲中微生物的生长繁殖，冠突散囊菌能与

酵母菌、霉菌以及增香细菌协同生长，增加大曲主要

微生物的种类和数量，促进了酒曲微生物区系，给白

酒酿造提供了丰富的酶活，提高了大曲的糖化力、酯

化力以及发酵力等，能够改善大曲的发酵性能。冠突

散囊菌培养的大曲有利于功能性微生物的生长，产

酸、酯化能力强的乳酸菌，产糖化酶、淀粉酶、酯化

酶等曲霉和根霉以及产酒能力强的酵母菌。为白酒

酿造营造了良好的糖化发酵条件，因此添加冠突散囊

菌发酵白酒的主要风味物质种类比传统发酵白酒丰

富，白酒的风格比较突出，提升了白酒的质量。

本试验培曲条件有限，培曲的量小，采用实验室

酿酒试验，使用旋转蒸发仪蒸馏白酒，各种条件的影

响，白酒酿造的结果与工业化生产的白酒有差距[17]。

本文主要是研究冠突散囊菌对白酒酿造的影响，希望

后续有研究者基于冠突散囊菌的糖化发酵机理，可以

作用于五粮型酒曲与白酒的工业化生产，提高大曲糖

化发酵能力，提高白酒的风味与品质，并且对工业化

培养的大曲进行微生物多样性分析，以及对大曲发酵

期理化、微生物区系和风味物质进行检测分析，分析

其对工业化酿造的五粮型白酒的风味物质的影响。
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