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原料预处理对柿子酒发酵过程中微生物群落
演替的影响

张艳峰*，张晓云

（山西大学生命科学学院，山西太原 030006）

摘　要：为获得不同预处理的柿子在发酵过程中的单宁含量和微生物群落的动态变化以及它们之间的相关性，本实

验在相同条件下分别以柿子果肉（S）、冻柿子果肉（D）、柿子皮（P）、经单宁酶处理的柿子果肉（M）酿造柿

子酒，并对其发酵过程中的单宁含量和微生物菌群结构及多样性进行分析，为后期调控柿子酒中的单宁含量提供

理论基础。结果表明：四种预处理在发酵过程中单宁含量均呈现先增加后逐渐下降的变化趋势，但经单宁酶处理

的柿子果肉（M）酿造的柿子酒中的单宁含量与其它预处理相比一直处于最低；在细菌微生物群落结构的门水平

上，发酵第 1 d 的优势菌门均为蓝藻菌门（Cyanobacteria），而第 3~9 d 主要的优势菌门为厚壁菌门（Firmicutes）
和变形菌门（Proteobacteria）；在属水平上，优势菌属差异较大，分别为片球菌属（Pediococcus）（S）、明串珠

菌属（Leuconostoc）（D）、不动杆菌属（Acinetobacter）（P）、葡糖杆菌属（Gluconobacter）和片球菌属

（Pediococcus）（M）。在真菌微生物群落的门水平上，子囊菌门一直处于绝对优势菌门；在属水平上，优势菌

属均为复膜酵母菌属（Saccharomycopsis）。和细菌相比，不同预处理的柿子酒在发酵过程中的真菌具有更强的相

似性。此外，柿子果肉（S）、冻柿子果肉（D）、柿子皮（P）和经单宁酶发酵的柿子果肉（M）在发酵中的单宁

含量与微生物菌属呈显著相关性的分别有 10、5、3、7 种，且微生物菌属各不相同。初步表明，原料预处理会影

响柿子酒发酵过程中的单宁含量与微生物相关性。
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Abstract： In  this  study,  persimmon  wine  was  brewed  with  fresh  persimmon  pulp  (S),  frozen  persimmon  pulp  (D),
persimmon  peel  (P),  and  persimmon  pulp  treated  with  tannins  (M)  under  the  same  conditions.  Tannin  content  and  the
microbial  community  structure  and  diversity  during  fermentation  were  analyzed  separately  in  order  to  analyze  dynamic
changes to the tannin content and microbial community during the fermentation of persimmon wine following pretreatment
with different raw materials and to analyze the differences and correlations between the various raw materials in order to
provide a theoretical basis for the later regulation of tannin content in persimmon wine. The results showed that, in all four
pretreatments, the tannin content showed a trend of increasing and then gradually decreasing during fermentation, but the
tannin content  in  persimmon wine made from persimmon pulp (M) treated with  tannase  was always at  the  lowest  tannin
content of all the pre-treatments. At the level of the bacterial community structure, the dominant phylum was cyanobacteria
on  the  first  day  of  fermentation,  while  the  dominant  phyla  from  the  third  day  to  the  ninth  day  were  Firmicutes  and  

收稿日期：2022−07−14            
基金项目：山西大学杏花村学院（山西酿造产业研究院（筹））开放基金资助（XCSXU-KF-202014）。

* 通信作者：张艳峰（1980−），女，博士，副教授，研究方向：食品微生物，E-mail：zyf@sxu.edu.cn。 

第  44 卷  第  14 期 食品工业科技 Vol. 44  No. 14
2023 年  7 月 Science and Technology of Food Industry Jul. 2023
 



Proteobacteria.  At  the  genus  level,  the  dominant  phyla  varied,  with  the  most  frequent  phyla  being Pediococcus (S),
Leuconostoc (D), Acinetobacter (P), Gluconobacter and Pediococcus (M),  respectively.  At  the  level  of  the  fungal
community, the Cysticercus phylum was dominant. At the genus level, the dominant genera was Saccharomycopsis for all
treatments.  Persimmon  wine  with  different  pre-treatments  had  a  stronger  similarity  in  terms  of  their  fungi  during
fermentation than in terms of their bacteria. In addition, fresh persimmon pulp (S), frozen persimmon pulp (D), persimmon
peel  (P),  and  persimmon  pulp  fermented  by  tannase  (M)  showed  significant  correlations  between  tannin  content  and
microbial genera in the fermentation of species 10, 5, 3, and 7, respectively, with different microbial genera. Preliminarily,
the  raw  material  pretreatment  would  affect  the  tannin  content  and  microbial  correlation  during  the  fermentation  of
persimmon wine.

Key words：high-throughput sequencing；persimmon wine；tannin content；microbial diversity

 

柿子原产于中国，在韩国和日本等东亚地区分

布十分广泛[1−2]。据统计，2013 年柿子在全世界的种

植面积达到 819167 公顷，总产量约 464 万吨，其中

中国的种植面积占 90%，产量占 78%[3]。柿子含有

大量的酚类物质，主要以单宁类和黄酮类为主，具有

清除自由基、预防心血管疾病等功能[4−5]。目前由于

加工技术水平落后等局限性，我国对柿子利用率较

低，造成大量原料被浪费，因此急需开发更多柿子深

加工产品[6]。现阶段主要加工形式有柿饼、柿醋和柿

酒等[7]。

柿子酒是以柿子为原料酿造的果酒，具有抗衰

老和降低血液胆固醇等功能，产品附加值较高，是柿

子综合利用的重要途经之一[8−9]。在发酵过程中，酿

酒微生物对柿子酒的品质具有十分重要的影响[10]。

目前高通量测序技术因其便捷、高效等优势[11]，在白

酒、葡萄酒和其他酒类的微生物多样性研究中应用

广泛。Wang 等[12−15] 通过高通量测序研究发现葡萄

酒在发酵过程中的优势菌属为乳杆菌属。贾丽艳

等[16] 发现在清香型白酒中的主要优势菌属为子囊菌

纲的腹膜孢酵母属、有孢汉逊酵母属、酵母属、有孢

圆逊酵母属和假丝酵母属。然而目前柿子酒发酵过

程中微生物多样性方面的研究尚少。

本研究以柿子为原料，考虑到柿子中单宁含量

过高，影响柿子酒成品的口感和色泽。在预实验中，

课题组采用冷冻、蒸煮、加入单宁酶三种方法对柿子

果肉进行处理，另选取柿子果肉和柿子皮共五种原料

进行发酵。结果表明三种处理方法对单宁均有不同

程度的降解，经单宁酶处理的发酵酒单宁含量最低，

柿子皮发酵酒的单宁含量高于柿子果肉发酵酒。此

外，研究发现蒸煮过的柿子中果胶占比量上升，成品

过于粘稠，若需制备发酵酒需进行二次处理。基于以

上结果，本文选用柿子果肉、冻柿子果肉、柿子皮以

及经过单宁酶处理的柿子果肉四种原料酿造柿子酒，

通过高通量测序技术研究四种不同预处理柿子酒在

发酵过程中的细菌和真菌群落结构，并对不同处理组

中单宁含量和发酵时间与微生物群落组成进行相关

性分析，为下一步通过微生物方法调控柿子酒中单宁

含量提供理论基础，并为后期开发柿子酒原料的预处

理和生产提供理论参考。

 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

成熟的火晶柿子　市售，太原市小店区农贸市

场；酒曲　英联（哈尔滨）食品添加剂有限公司，曲块

粉碎后过 60 目筛，−80 ℃ 冰箱保存备用；单宁酶（食

品级，酶比活力 200 U/g）　北京卫诺恩生物技术有

限公司；无水碳酸钠　天津市北辰方正试剂厂；福林

酚　福州飞净生物科技有限公司；2×Phusion High-
Fidelity PCR Master Mix　美国纽英伦生物技术公

司；Ion Plus 建库试剂盒　美国赛默飞世尔公司；琼

脂糖凝胶回收试剂盒　天根生化科技（北京）有限

公司。

S.SW-CJ-1FD 型净化工作台　苏净集团安泰公

司；DXY-6 型电热恒温水浴锅　上海百典仪器设备

有限公司；HNY-200B 型摇床　欧诺仪器有限公司；

D1008E 型低速离心机　安徽中科中佳科学仪器有

限公司；NanoBio 200 型超微量分光光度计　奥普天

成（厦门）科技有限公司；MX-S 型涡旋混合仪　北京

佳航博创科技有限公司；DYY-6C 型电泳仪　北京

君意东方电泳设备有限公司；NovaSeq6000 测序仪

　美国 Illumina 公司；ALS 1296 聚合酶链式反应

（polymerase chain reaction，PCR）仪、Gel Doc 2000
UV 凝胶成像系统　北京博奥晶典生物技术有限

公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   柿子酒酿造工艺流程　成熟柿子→去柄→打

浆→加入酒曲→发酵→澄清→过滤→成品

操作要点：冻柿子：将成熟的柿子于−20 ℃ 条件

下冷冻，打浆前将其融化；经单宁酶处理的柿子果肉：

先将成熟的柿子打浆加入 2 倍质量的水混匀后，再

调节其 pH 为 5，加入体积比为 0.2% 的单宁酶，在温

度为 40 ℃ 的条件下水浴 100 min 后，待冷却至室温

再加入酒曲。

具体方法：将成熟的柿子果肉（S）、冻柿子果肉

（D）、柿子皮（P）以及经单宁酶处理的柿子果肉（M）

经料理机破碎打浆，加入 2 倍质量的水后再加入 70
mg/mL 的酒曲混匀后，置于 250 mL 锥形瓶中，将其

置于摇床（160 r/min，28 ℃）中发酵 9 d，试验重复

3 次，且发酵期间每天定时对发酵液中单宁含量进行
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跟踪测定。

 1.2.2   取样方法　在超净工作台内分别采集柿子果

肉（S）、冻柿子果肉（D）、柿子皮（P）以及经单宁酶处

理的柿子果肉（M）发酵第 1、3、5、7 和 9 d 的样品，

按照发酵天数分别记为 S1~S9、D1~D9、P1~P9 和

M1~M9，置于−80 ℃ 冰箱中保存备用。

y=9.1408x+0.0125

 1.2.3   单宁含量的测定　采用福林酚法[17] 测定单宁

含量。准确称取 0.1 g 没食子酸标准样品，加入到

100 mL 容量瓶中并定容至刻度混匀后，分别移取标

准样品溶液 0，1，3，5，7，9 mL 到 100 mL 容量瓶中，

用蒸馏水定容至刻度，分别移取 1 mL 后依次加入

5 mL 水，1 mL 福林酚和 3 mL 碳酸钠溶液，摇至均

匀后显色 20  min，用蒸馏水做空白对照，在波长

765 nm 下测定吸光度（做三次平行试验，取平均

值）。以吸光度值（A）为纵坐标，以没食子酸浓度

（mg/mL）为横坐标，进行线性回归，得回归方程为

，R2=0.9993。以 1 mL 的样品溶液

代替标准品溶液进行上述试验，按下式计算样品中单

宁含量。

单宁含量(mg/mL) =
C×N

W×1000
式中：C 表示从标准曲线上查得的单宁酸含量

（mg/mL）；N 表示稀释倍数；W 表示样品量（mL）

 1.2.4   样品总 DNA 提取　采用 CTAB 法对 1.2.2
中采集到的样品进行总 DNA 提取，将得到的总

DNA 通过 1.0% 琼脂糖凝胶进行电泳检测，琼脂糖

凝胶电泳检测参数如下：Marker 上样量 2 μL，样品上

样量 3 μL，电泳时间 40 min，琼脂糖浓度 1.0%，电

压 100 V。

 1.2.5   PCR 扩增、高通量测序及数据分析　检测

DNA 的纯度和浓度合格后，以基因组 DNA 为模板，

采用引物 341F（5'-CCTACGGGNGGCWGCAG-3'）/
805R（ 5'-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3'） 和

1737F（ 5'-GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3'）
和 2043R（5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3'）分
别对细菌 16S rDNA V3~V4 区和真菌 ITS1 区基因

序列进行 PCR 扩增。PCR 扩增体系 30 μL：Phusion
Master Mix（2×）15 μL，Primer（2 μmol/L）3 μL，gDNA
（1 ng/μL）10 μL，ddH2O 2 μL。反应程序：98 ℃ 预变

性 1 min，30 个循环包括（98 ℃，10 sec；50 ℃，30 sec；
72 ℃，30 sec）；72 ℃，5 min。扩增结束后，用 2% 琼

脂糖凝胶电泳检测，产物用 GeneJET 胶回收试剂盒

回收。检测合格的扩增产物通过北京诺禾致源科技

股份有限公司 Illumina NovaSeq 6000 平台进行高通

量测序。

 1.3　数据处理

将 PCR 产物的原始下机序列去除 barcode 和引

物序列，使用 FLASH（V1.2.11）软件进行双端测序

reads 拼接。Fastp（V0.23.0）软件进行质控；Usearch

（10.0.259）软件去除嵌合体；使用 QIIME2（版本

2021.8）软件进行 OUT 划分，并进行物种注释和

Alpha 多样性分析；使用 R 软件（version 2.15.3）绘

制稀释曲线和 Rank  abundance 曲线；采用 SPSS

（IBM23）软件进行显著性分析；使用 Origin 2019 软

件工具进行标准曲线图和折线图绘制。

 2　结果与分析

 2.1　不同预处理柿子酒发酵过程中单宁含量的变化

如图 1 所示，柿子酒发酵过程中单宁含量均呈

现先增加后逐渐下降的变化趋势。原因可能是在发

酵初期，酒曲的加入使得发酵液的酸度增大，而在酸

性条件下，单宁更容易从细胞中溢出。之后，随着发

酵不断进行，单宁发生氧化，其含量又逐渐降低。研

究得出经过单宁酶处理的柿子果肉（M）在柿子酒发

酵过程中的单宁含量最低，其次是冻柿子果肉（D）、

柿子果肉（S）和柿子皮（P）。
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图 1    发酵时间对柿子不同预处理发酵的影响
Fig.1    Effects of fermentation time on different pretreatment

fermentation of persimm
 

 2.2　不同预处理柿子酒发酵过程中的稀释曲线分析

采用样品稀释曲线判断不同样品物种多样性是

否饱和，并比较不同样本间的物种多样性。如图 2a

所示，在柿子果肉（S）发酵中，S3、S5、S9 样品随着测

序深度的增加，物种的数量有明显上升，其细菌稀释

曲线在超过 60000 时达到平稳，而 S1、S7 与 S3、S5、

S9 样品相比物种上升较为平缓，超过 40000 时趋于

平稳；在冻柿子果肉（S）、柿子皮（P）以及经单宁酶处

理的柿子果肉（M）发酵中，细菌稀释曲线均在超过

40000 时趋于平坦，说明样品测序数据量合理，测序

数据足够；如图 2b 所示，在经单宁酶处理的柿子果

肉中，M3、M5、M7、M9 样品随测序深度的增加，物

种的数量上升速度缓慢，其真菌稀释曲线在超过

10000 时趋于平稳，而 M1 样品与其它相比物种数量

上升较快，当真菌稀释曲线在超过 40000 时趋于稳

定。柿子果肉（S）、冻柿子果肉（D）和柿子皮（P）发酵

中，真菌稀释曲线在超过 40000 时趋于平稳，说明测

序结果已经足够反映当前样本的多样性，再增加测序

深度也无法检测到更多的物种[18]。
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 2.3　不同预处理柿子酒发酵过程中的丰度等级聚类曲

线分析

等级聚类曲线主要反映的是每个样本中不同物

种丰度的分布规律。若曲线在横轴上的跨度较大，则

说明物种的丰富度越高；若曲线越平缓，则说明物种

的分布越均匀[19]。如图 3a、图 3b 所示，S1、D1、M1
的细菌等级聚类曲线和 M3、M5、M7、M9 的真菌等

级聚类曲线陡峭水平跨度小，物种丰富度和均匀度

低，而其他样品的丰富度和均匀度较高。

 2.4　微生物种群结构分析

 2.4.1   不同预处理柿子酒细菌种群在门水平上的组

成　四种不同预处理柿子酒发酵过程中细菌种群在

门水平上的组成如图 4 所示，细菌类群排名前 5 的

是变形菌门（Proteobacteria），蓝藻菌门（Cyanobac-
teria） ，厚壁菌门（ Firmicutes） ，未知细菌菌门

（unidentified_Bacteria），拟杆菌门（Bacteroidota）。
S1、D1、P1、M1 样品的优势菌门均为蓝藻菌

门，它可能来自原料柿子中的叶绿体[20]。在柿子果肉

（S）发酵中，微生物群落结构发生明显的改变，蓝藻菌

门显著下降，其中 S1 样品中蓝藻菌门的相对丰度为

87%，S9 样品中的相对丰度为 0.4%，并且在 S3 样品

中第一优势菌门由相对丰度为 2.38% 的蓝藻菌门转

变为相对丰度为 78.35% 的厚壁菌门，其原因可能是

由于发酵时间的延长，抗逆性较差的微生物生长受到

限制，但厚壁菌门的抗逆性较强，从而成为优势菌
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Fig.2    Dilution curve of different samples
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门。冻柿子果肉（D）和经单宁酶处理的柿子果肉

（M）在发酵第 1 d 后的优势菌门主要为厚壁菌门和

变形菌门，柿子皮（P）发酵酒在发酵第 3d 到第 9d 的

优势菌门逐渐变为变形菌门，并且蓝藻细菌门的相对

丰度也在一直下降，可能是由于随着时间的延长，越

来越不利于蓝藻细菌门的生长，造成这一差别的原因

可能是样品中过高浓度的单宁会抑制微生物的生

长[21]。韩国强等[22] 发现清香型白酒中在发酵中的主

要优势细菌门为厚壁菌门、变形菌门，这说明果酒发

酵与白酒发酵过程中的微生物有着一定程度的相似

性。在细菌群落中，各发酵阶段的样品中仍有一些未

鉴定的细菌（unidentified_Bacteria），这类菌群无法从

数据库中注释出来，它很有可能是在其他环境中也出

现过但不可培养的细菌，这些细菌门的功能还有待进

一步研究[23]。

 2.4.2   不同预处理柿子酒细菌种群在属水平上的组

成　四种不同预处理柿子酒发酵过程中细菌种群在

属水平上的组成如图 5 所示，细菌类群排名前 5 的

是未知叶绿体（unidentified Chloroplast），片球菌属

（Pediococcus），醋菌属（Acetobacter），寡养单胞菌属

（Stenotrophomonas），葡糖杆菌属（Gluconobacter）。
S1、D1、P1、M1 样品的优势菌属均为未知叶绿

体。在柿子果肉（S）发酵中，S3、S5、S7、S9 样品的

优势菌属均为片球菌属，且 S9 样品中片球菌属达到

最高值其相对丰度为 62.89%。片球菌属是柿子酒酿

造过程中不可或缺的部分，在柿子酒发酵过程中具有

促进作用并维持酿酒微生态环境的作用，抑制杂菌生

产，提高出酒率，在发酵过程具有重要的生物学结构

调控功能[23]。明串珠菌属主要作用在冻柿子果肉

（D）和柿子皮（P）发酵前期，明串珠菌属原产于植物

中，通常在发酵的最初阶段占据主导地位，能够使酒

的口感更佳，但不能耐受酒精，从而解释了其在酒精

浓度较高的发酵后期丰度较低的现象[24−25]。在经单

宁酶处理的柿子果肉（M）发酵中，M3 和 M9 的优势

菌属为片球菌属和葡糖杆菌属。

 2.4.3   不同预处理柿子酒真菌种群在门水平上的组

成　四种不同预处理柿子酒发酵过程中真菌种群在

门水平上的组成如图 6 所示，真菌类群排名前 5 的
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是子囊菌门（Ascomycota），担子菌门（Basidiomycota），
被孢霉门（Mortierellomycota），被孢菌门（Muco-
romycota），壶菌门（Chytridiomycota）。

在柿子果肉（S）发酵中，S1 样品的优势菌门为担

子菌门，其相对丰度为 75%，但在 S3 样品中担子菌

门的相对丰度降到 0.6%，其可能来自原料或者发酵

剂，在高酸和高醇度条件下生长代谢缓慢，因此其相

对丰度较低[22]。子囊菌门为 S3 样品的优势菌其相

对丰度为 91.5%，随后呈现出下降的趋势，在 S9 样

品中达到最低丰度为 27.9%。而冻柿子果肉（D）、柿

子皮（P）和经单宁酶处理的柿子果肉（M）在发酵过程

中子囊菌门一直处于绝对优势菌门，这一结果表明该

真菌门能够适应发酵环境，且对柿子酒的酿造产生影

响。张源等[26] 利用高通量测序技术分析了草莓酒发

酵初、中、末期真菌群落的变化。结果显示，接合菌

门、子囊菌门和担子菌门是草莓酒发酵过程中的主

要真菌门。对比可知，果酒在发酵过程中的微生物变

化既有相同之处也有不同之处，可能是由于原料和预

处理方式等的不同所导致，有研究表明子囊菌门也是

清香型[27]、浓香型[28] 酿造的主要真菌，说明子囊菌门

在酒的发酵过程起着重要作用。

 2.4.4   不同预处理柿子酒真菌种群在属水平上的组

成　四种不同预处理柿子酒发酵过程中真菌种群在

属水平上的组成如图 7 所示，真菌类群排名前 5 的

是复膜孢酵母属（Saccharomycopsis）、地衣脐菇属

（Lichenomphalia）、兰伯盘菌属（Lambertella）、毕赤

酵母属（Pichia）、拟茎点霉属（Phomopsis）。
在柿子果肉（S）发酵中，S1 样品的优势菌属为地

衣脐菇属，相对丰度为 73.6%，S3 样品的优势菌属主

要为复膜酵母菌属相对丰度为 84.8%，随后呈现出下

降的趋势，在 S9 样品中复膜酵母菌属相对丰度达到

最低值为 19%。在冻柿子果肉（D）发酵中，D5 样品

的复膜酵母菌属相对丰度值最高为 72.6%，D1 样品

的复膜酵母菌属的丰度值为 23.9%，相比于 S1 样品

和 P1 样品中的复膜酵母菌属丰度更大，原因可能是

由于柿子果肉在低温下条件进行无氧呼吸，产生酒

精。在柿子皮（P）发酵中，P1 样品的优势菌属为拟茎

点霉属，这可能是来源于柿子皮上的果蒂，P7 样品

和 P9 样品的优势菌属为复膜酵母菌属，可促进微生

物的繁殖及产酒生香气。在经单宁酶处理的柿子果

肉（M）发酵中，M1 样品的优势菌属为兰伯盘菌属相

对丰度为 54.9%，后期复膜酵母菌属一直为优势菌

属，M5 样品中达到最高相对丰度为 99.5%。在柿子

酒的发酵中，酵母菌属是以柿子为原料发酵过程中的

一个重要真菌属，它具有将糖转化为酒精的重要功

能， Lu 等[29] 在研究柿子自然发酵过程中也观察到同

样的现象。此外，有些酵母菌属的代谢产物是酯类物

质，从而赋予酒产生不同的风味[30]。但是以小麦为发

酵剂的绍兴黄酒发酵中的主要真菌为曲霉菌、链格

孢菌和嗜热菌[31]；酱香型白酒中普遍存在的优势真菌

为毕赤酵母[32]。由此说明，酿酒原料、发酵剂、不同

地理环境及加工工艺对酒的微生物区有明显影响。

 2.5　β-多样性分析

主坐标分析可以用来研究样本群落组成的相似

性或差异性。PCoA 分析结果见图 8。如图 8a 所

示，细菌第一主成分（PCI）贡献率为 58.7%，第二主成

分为 19.79%；S1、D1、M1、P1 样品之间分离不明

显，说明这四种不同预处理柿子酒发酵的第 1 d 样品

中其细菌组成具有较强的相似性，而其他样品细菌群

落之间的差异性较大。如图 8b 所示，S1、D1、M1、
P1 样品之间的真菌群落组成差异性较大，而其它样

品较为聚集，甚至出现重叠现象，说明这四种不同预

处理柿子酒除了发酵第 1 d 的样品，其它样品在发酵

过程中的真菌组成相似性较强。

 2.6　Spearman 相关性分析

本研究中 Spearman 相关性分析以四种不同预
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处理柿子酒发酵过程中的单宁含量和发酵时间作为

环境因子，与物种进行相关性分析。

 2.6.1   不同预处理柿子酒中的单宁含量和发酵时间

与细菌属之间的相关性　图 9a、图 9b、图 9c、图 9d
为不同预处理柿子酒中的单宁含量和发酵时间与细

菌属之间的相关性。在柿子果肉（S）发酵中，片球菌

属、假单胞菌属与单宁含量呈显著相关（P<0.05），其
中片球菌属和假单胞菌属与单宁含量呈极显著负相

关（P<0.01）。此外，片球菌属、醋酸杆菌属、植物乳

植杆菌属、假单胞菌属、木质醋酸菌属、沙雷氏菌属

与发酵时间呈显著正相关（P<0.05）。在冻柿子果肉

（D）发酵中，乳酸杆菌属、肠球菌属均与单宁含量和

发酵天数显著相关（P<0.05）。在柿子皮（P）发酵中，

不动杆菌属、铁还原单胞菌属、丙酸菌属与单宁含量

呈显著负相关（P<0.05），寡养单胞菌属、类芽孢杆菌

属、Nubsella、赖氨酸芽孢杆菌属、代尔夫特菌属、葡

萄球菌属与发酵时间呈显著正相关（P<0.05），其中类

芽孢杆菌属、赖氨酸芽孢杆菌属、代尔夫特菌属与发

酵时间呈极显著正相关（P<0.01）。在经单宁酶处理

的柿子果肉（M）发酵中，粪杆菌属、沙雷氏菌属与单
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Fig.8    Principal coordinate analysis of different samples
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宁含量呈显著正相关（P<0.05），片球菌属、葡萄糖杆

菌属、植物乳杆菌、明串珠菌属、发酵粘液乳杆菌、

迟缓乳杆菌属与发酵时间呈显著正相关（P<0.05），其

中片球菌属、葡萄糖杆菌属与发酵时间呈极显著正

相关。

 2.6.2   不同预处理柿子酒中的单宁含量和发酵时间

与真菌属之间的相关性　图 10a~图 10d 为不同预处

理柿子酒中的单宁含量和发酵时间与真菌属之间的

相关性。在柿子果肉（S）发酵中，嗜热子囊菌属、间

座壳属、伊萨酵母属、毕赤酵母属、与单宁含量显著
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图 9    柿子不同预处理柿子酒发酵过程中的单宁含量和发酵时间与细菌属水平的相关性分析

Fig.9    Correlation analysis of tannin content, fermentation time and bacterial genus levels in persimmon wine with different
pretreatments

注：a、b、c、d 分别表示柿子果肉发酵、冻柿子果肉发酵、柿子皮发酵、经单宁酶处理的柿子果肉发酵；标＊表示显著性检验
P<0.05；图 10 同。
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相关（P<0.05），其中嗜热子囊菌属和伊萨酵母属与发

酵时间呈极显著正相关（P<0.01）。在冻柿子果肉

（D）发酵中，念珠菌属、球腔菌属均与单宁含量和发

酵天数呈显著相关（P<0.05），并与单宁含量呈显著负

相关（P<0.05），与发酵天数呈显著正相关（P<0.05）。
在柿子皮（P）发酵中，Kurtzmaniella、毕赤酵母属、

假雨盘菌属、赤霉菌属与发酵呈显著正相关

（P<0.05）。在经单宁酶处理的柿子果肉（M）发酵中，

复膜孢酵母属与单宁含量呈极显著正相关（P<0.01）；
毛孢子菌属和青霉菌属与发酵时间呈显著负相关

（P<0.05）。

 3　结论
本研究对柿子不同预处理发酵柿子酒的单宁含

量变化进行研究，发现经单宁酶处理的柿子果肉（M）

在发酵中单宁含量最低，其次是冻柿子果肉（D），柿

子果肉（M），柿子皮（P）；并应用高通量测序方法研究

其发酵过程中的微生物多样性，明确柿子不同预处理

发酵期间的优势菌种类。研究发现，在门水平上，蓝

藻菌门（Cyanobacteria）是四种不同预处理柿子酒在

发酵第 1 d 的主要优势细菌门，发酵后期主要的优

势细菌门为厚壁菌门（Firmicutes）和变形菌门

（Proteobacteria），而子囊菌门一直是柿子酒发酵过程

中的主要优势真菌门；在属水平上，柿子果肉（S）、冻

柿子果肉（D）、柿子皮（P）、经单宁酶处理的柿子果

肉（M）的优势细菌属分别片球菌属（Pediococcus）、
明串珠菌属（Leuconostoc）、不动杆菌属（Acineto-
bacter）、葡糖杆菌属（Gluconobacter）和片球菌属

（Pediococcus），而优势真菌属均为复膜酵母菌属

（Saccharomycopsis），与细菌相比，各柿子酒在发酵

中真菌具有更强的相似性。此外，在冻柿子果肉（D）

发酵中，单宁含量和发酵时间均与乳酸杆菌属、肠球

菌 3 个细菌属和念珠菌属、球腔菌属 2 个真菌属呈

显著相关性，而其它三种预处理发酵的柿子酒中单宁

含量和发酵时间与细菌属和真菌属的显著相关性有

明显的差异。

本研究对柿子酒的生产具有一定的理论指导和

实际应用价值，并为下一步通过微生物方法调控柿子

酒中单宁含量提供了理论基础。在今后的研究中，可

对柿子酒酿造工艺做进一步优化，并根据微生物群落

结构演替规律，对发酵过程中的理化指标和风味特征

等进行相关性分析，从而为柿子酒的品质改善提供理

论支持。
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